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Participación de la familia génica GPC sobre la 
concentración de proteínas y nutrientes en el grano y 
su relación con la senescencia foliar en plantas de trigo  
 
 
RESUMEN 
La removilización de nutrientes al grano y la senescencia son procesos extremadamente 
interconectados en trigo que determinan la calidad nutricional y panadera. Mientras que 
el nitrógeno (N) afecta la concentración de proteínas en grano (CPG), en donde alta 
CPG generan productos panificables con una calidad superior, los micronutrientes como 
el hierro (Fe) y el Zinc (Zn) afectan la calidad nutricional. Por lo tanto, el mejoramiento 
de la calidad en trigo requiere un profundo entendimiento de las redes génicas que 
regulan y controlan la senescencia y la  removilización de nutrientes al grano. El gen 
GPC-B1, proveniente del trigo silvestre Triticum turgidum var. diccocoides, pertenece a 
la familia de factores de transcripción  NAC y es la primer fuente de variación para 
CPG y micronutrientes identificada en trigo. Los objetivos de esta tesis fueron: estudiar 
el efecto de la introgresión de GPC-B1 sobre la CPG, concentración de micro y 
macronutrientes y diferentes parámetros agronómicos en germoplasma argentino; 
profundizar, mediante análisis transcriptómicos y el uso de plantas mutantes para los 
genes GPC el entendimiento de la regulación génica que ocurre durante la senescencia y 
finalmente identificar nuevos genes de transporte de N, Fe y Zn al grano mediante 
genómica comparativa con arroz. Cuando GPC-B1 se introdujo en germoplasma de 
origen argentino la CPG se incrementó entre 3 a 8,11 g kg-1 a través de diferentes 
cultivares y ambientes. A pesar del efecto negativo del gen sobre el tamaño de granos y 
una aceleración en la senescencia, no se observaron diferencias significativas en 
rendimiento. El incremento en la CPG se explicó por una mayor proteólisis y eficiencia 
en el transporte de aminoácidos al grano. Cuando se analizó la concentración de 
nutrientes, se observaron incrementos consistentes en Fe. La combinación de análisis 
transcriptómicos y plantas mutantes permitió identificar 3888 genes diferencialmente 
expresados durante la senescencia y 340 genes modulados por la familia GPC. A su vez, 
se han identificado 21 genes relacionados con el transporte de N al grano y se han 
caracterizado nueve familias génicas relacionadas con el transporte de Fe y Zn al grano 
que pueden utilizarse en programas de mejoramiento para incrementar la calidad 
nutricional en trigo. 
Palabras clave: Removilización de N, Fe y Zn; Calidad panadera; Biofortificación; 
Triticum turgidum var. diccocoides; GPC-B1; Factores de transcripción NAC; 
Transcriptómica, TILLING; Genómica comparativa, Genes transportadores de N, Fe y 
Zn. 
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Role of the GPC gene family on grain protein and 
nutrient concentration and its relationship with foliar 
senescence in wheat plants 
 
 
ABSTRACT 
In wheat, nutrient remobilization and senescence are processes extremely 
interconnected that determine nutritional and baking quality. While nitrogen (N) 
affects grain protein content (GPC),  -high GPC is correlated with high bread making 
quality-, micronutrients like Fe and Zn affect  wheat`s nutritional quality . Therefore, 
nutritional improvement in wheat requires an in-depth knowledge of the genetic 
networks which control senescence and nutrient remobilization to the grain. A NAC-
domain transcription factor, GPC-B1, identified in wild emmer Triticum turgidum spp. 
dicoccoides, has been shown to play a critical role in GPC, Zn and Fe concentrations in 
the mature grain. The objectives of this thesis were: study the effects of GPC-B1 
introgression on GPC, micro and macronutrient concentration and agronomical 
parameters in argentinean wheat germoplasm; identify, using a next generation 
sequencing approach and mutant plants for GPC genes whose genes are differentially 
expressed during senescence and finally, identify through comparative genetics with 
rice, new N, Fe and Zn transporters. When GPC-B1 was introgressed into Argentinean 
wheat cultivars, the GPC increased between 3 a 8.11 g kg-1 across different cultivars and 
locations. In spite of the negative effect of GPC-B1 on grain size and the acceleration of 
senescence, yield was not affected. The GPC increases were explained by a higher 
proteolysis and higher aminoacid transport efficiency to the grain. When nutrient 
concentration were analyzed, consistent increases were observed for Fe. Transcriptional 
and mutant plants analyses revealed 3.888 genes differentially expressed during 
senescence and 340 genes differentially expressed between wild type and gpc knockout 
mutants. In addition, 21 genes related with N transport have been identified and nine 
gene families related with Fe and Zn transport to the grain have been characterized. 
These new genes constitute promising sources to be used in wheat breeding programs to 
increase the wheat quality.  
 
Keywords: N, Fe and Zn remobilization; Baking quality; Biofortification; Triticum 
turgidum var. diccocoides; GPC-B1;  NAC transcription factors; Transcriptomic, 
TILLING; Comparative genomics; N, Fe and Zn transporters.  
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1.1 - Introducción 
 
1.1.1 - Perspectivas y situación mundial de la producción global de   
alimentos  
 
De los 7 mil millones de habitantes que posee el mundo casi mil millones está 
desnutrido por la falta de suficientes proteínas, carbohidratos y ácidos grasos en sus 
dietas (FAO, 2010). Otros mil millones se encuentra mal nutrido directamente por la 
falta de micronutrientes tales como Hierro (Fe) y Zinc (Zn) (The World Bank, 2006). 
Estas deficiencias alimenticias tienen un inmenso impacto negativo en la salud global 
generando un incremento en la susceptibilidad a infecciones y enfermedades (World 
Health Organization/FAO, 2003). Durante las próximas cuatro décadas se espera que 
dos mil millones de habitantes más requieran alimentos nutritivos. Entre el incremento 
de la urbanización y la demanda de alimentos proteicos de países en desarrollo, cambios 
climáticos desfavorables y población en constante crecimiento la producción agrícola 
tendrá un gran desafío ya que se predice que la demanda de alimentos se incrementará 
en un 40% para 2030 (The Government Office for Science, 2011). Ante este desafío se 
requieren nuevas estrategias para incrementar la producción en las tierras que 
actualmente se están cultivando ya que estamos muy próximos de alcanzar el máximo 
de la superficie disponible que puede ser explotada sustentablemente para la producción 
de cultivos (Rockström et al. 2009).  
Análisis de los rendimientos globales muestran que en las regiones en desarrollo, 
donde los habitantes son más afectados por la desnutrición, la disponibilidad de 
fertilizantes y agua son los principales factores que determinan la producción de los 
cultivos (Foley et al. 2011; Mueller et al. 2012). Sin embargo, el incremento de estos 
factores no son suficientes  para satisfacer la necesidad de alimentos. Es por eso que el 
incremento en la producción de alimentos, particularmente aquellos más demandados, 
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como los derivados de los cereales, necesita prácticas agronómicas más eficientes 
(Conway 2012).  
La identificación y uso de genes relacionados con el transporte de micro y 
macronutrientes en los cultivos es una estrategia que permitirá incrementar la eficiencia 
con que las plantas absorben los nutrientes del suelo y los transportan a los granos 
(Schroeder et al. 2013). Los estudios fisiológicos y genéticos de los últimos 20 años han 
incrementado significativamente el conocimiento acerca de las bases moleculares que 
regulan la nutrición de las plantas. El uso de marcadores moleculares como herramienta 
de mejoramiento ha facilitado y acelerado la introgresión de muchos caracteres 
agronómicos relacionados con la productividad y calidad en diferentes cultivos. A su 
vez, las nuevas tecnologías de secuenciación (Next-generation Sequencing, NGS), uso 
de plantas mutantes caracterizadas a través de TILLING (Targeting Induced Local 
Lesions IN Genomes) y la creciente aplicación de la bioinformática están liderando 
actualmente el estudio y entendimiento de los transcriptomas y los genes relacionados 
con el transporte de macro y micronutrientes  que pueden ser utilizados para el 
mejoramiento de los cultivos (Uuay et al. 2009; Berkman et al. 2012; Schoreder et al. 
2013).  
La integración de las herramientas actualmente disponibles junto con las nuevas 
tecnologías son necesarias para profundizar en el conocimiento relacionado con el 
transporte de nutrientes para así poder desarrollar nuevas estrategias de mejoramiento 
más eficientes a ser aplicadas. 
 
1.1.2 - Producción mundial de trigo y situación actual en la Argentina 
La producción anual mundial de cereales durante el periodo 2008-2012 alcanzó 
en promedio 2500 millones de toneladas, donde el 27% corresponden al trigo 
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[aproximadamente 670 millones de toneladas (http://faostat3.fao.org). En términos de 
producción, el trigo es el tercer cereal cultivado más importante del mundo, luego del 
maíz y arroz (852 y 702 millones de toneladas respectivamente) aportando el 20% de las 
calorías consumidas mundialmente y el principal destinado a la panificación (Shewry 
and Halford 2002; Barneix 2007). El trigo tiene la propiedad de ser cultivado en un 
rango ambiental más amplio debido a su genoma poliploide (Feldman et al. 1995; 
Dubcovsky y Dvorak 2007), siendo su superficie mundial de siembra mayor a la del 
maíz y arroz (220 millones de ha). Es a su vez, el alimento básico en la mayoría de los 
climas templados incluyendo Argentina, USA, gran parte del este y norte de África. La 
demanda de trigo también está incrementándose en regiones como Asia y resto de 
África, consideradas zonas no adecuadas para su cultivo (Shewry 2013).  
El trigo aporta aproximadamente el 25% de las proteínas consumidas a nivel 
mundial (67 millones de toneladas) (http://faostat3.fao.org) y es también fuente de 
micronutrientes tales como Fe y Zn. En consecuencia, cualquier mejoramiento 
nutricional que pueda llevarse a cabo en este cereal tendría un gran impacto positivo en 
la calidad de la dieta a nivel global. Por eso, no sólo es importante incrementar el 
rendimiento en dicho cultivar, sino también la concentración de nutrientes. A su vez, 
altos niveles de concentración de proteínas en grano (CPG)  son deseados por sus 
efectos favorables en la calidad panadera y pastera. 
Hay dos especies de trigo que se cultivan en la actualidad. La principal es el 
trigo pan (Triticum aestivum L.) que presenta un genoma alohexaploide (AABBDD; 2n 
= 6x =42, aprox. 16 Gb, 5 veces el genoma humano). La segunda especie es el trigo 
duro o trigo pasta (T. turgidum variedad durum) con un genoma tetraploide (AABB, 2n 
= 4x = 28) (Dvorak y Zhang 1990; Dvorak et al. 1993; Daud y Gustafson 1996). 
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En Argentina, el trigo pan es el cultivo de invierno sembrado en mayor cantidad. 
Para la campaña 2013-2014 se sembraron 3,6 millones de hectáreas con una producción 
total de 9,1 millones de toneladas (http://www.siia.gov.ar/). Para 2013 el volumen de 
exportaciones alcanzó los 3,5 millones de toneladas, equivalentes a 900 M de dólares 
(http://www.minagri.gob.ar/). A su vez, para la campaña 2012-2013 más del 65% del 
trigo producido presentó porcentajes de proteínas menores al 11%, valores muy 
inferiores a los reportados para los años 1971-1975 en donde la concentración media de 
proteína fue de 13,5% (SENASA, www.senasa.gov.ar;  www.trigoargentino.com.ar). 
 
1.1.3 - Estructura del grano de trigo, composición y su relación con la 
calidad 
 
El trigo es el único entre los cereales que debido a su especial composición 
proteica puede ser destinado a la panificación (Barneix 2007). Esta capacidad se debe a 
las propiedades de ciertas proteínas de reserva que posee. La calidad de la harina 
depende directamente – y en gran medida - de la cantidad y la calidad de las proteínas 
acumuladas en el grano (Shewry y Halford, 2002). 
El grano maduro de trigo se compone de tres partes: endosperma, embrión y 
capas externas. El endosperma representa el 90% del peso seco del grano y está 
compuesto por almidón (83%), proteínas (10-13%), principalmente prolaminas, y la 
capa de aleurona (7%) (Barron et al. 2007, Hemery et al. 2009; Jensen y Martens 1983).  
El embrión representa el 3% del peso seco del grano y es rico en proteínas y 
lípidos, mientras que las capas externas representan el 7% del peso seco y son ricas en 
polisacáridos (Barron et al. 2007). El embrión, aleurona y capas externas son fuentes de 
componentes imprescindibles para la dieta humana tales como fibra, minerales y 
vitaminas. 
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Las prolaminas alojadas en el endosperma forman el gluten. Este puede ser 
definido como la masa proteica que permanece luego de disolver con agua los 
componentes solubles de la harina, principalmente almidón. El gluten se compone de 
proteínas que se mezclan entre sí para formar una masa cohesiva y tenaz otorgando las 
propiedades viscoelásticas que permiten la elaboración del pan, de pasta y otros 
productos (Barneix 2007).  
Las proteínas del gluten se clasifican en gliadinas y gluteninas, representando 
partes iguales y siendo solubles o insolubles, respectivamente, en etanol 70%. 
Numerosos estudios han correlacionado el contenido de dichas proteínas con la calidad 
en el grano de trigo para su panificación (Burnouf y Bouriquet 1980; Moonen et al. 
1982; Cressey et al. 1987; Payne 1987; Shewry et al. 1997) y es sabido que al 
incrementar la CPG se incrementa la calidad de la harina (Dexter et al. 1980; 
Grzybowski y Donnelly 1979; Feillet y Dexter 1996; Stein et al. 1992; Brevis et al. 
2010). 
 
1.1.4 -Mejoramiento de la concentración de proteína en grano 
 
Hasta el momento, el aumento en la producción de cereales y el incremento de la 
CPG fue proporcionado por el del uso de fertilizantes nitrogenados (Matson 2012; Kates 
y Dasgupta 2007; Graham y Vance 2000). Sin embargo, su uso excesivo tiene un 
impacto negativo en el ambiente afectando la calidad de agua por los residuos lixiviados 
(Vitousek et al. 1997). A su vez, su síntesis requiere combustibles fósiles los cuales 
incrementan sus precios continuamente debido a su actual escasez (Hirel et al. 2007).  
Con el avance del desarrollo de marcadores moleculares y análisis de caracteres 
de herencia cuantitativa (QTLs), se han identificado ciertas regiones cromosómicas que 
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afectan la CPG en trigo (Bernardo 2008), sin embargo, debido a su carácter cuantitativo 
muchas no son estables a través del ambiente (Prasad et al. 2003; Blanco et al. 2006; 
Kunert et al. 2007). La utilización de especies silvestres emparentadas con el trigo se ha 
usado también como estrategia para la identificación de fuentes de variación en CPG. El 
gen GPC-B1 (Grain Protein Content-B1), proveniente del trigo silvestre, Triticum 
turgidum var. dicoccoides es el ejemplo más concreto. La introgresión de este gen, 
perdido durante la domesticación, en cultivares tetraploides y hexaploides modernos 
determinó incrementos significativos en la CPG, Fe y Zn (Joppa et al. 1997; Mesfin et 
al. 2000; Chee et al. 2001; Blanco et al. 2002; Olmos et al. 2003; Uauy et al. 2006a/b; 
Distelfeld et al. 2007; Brevis y Dubcovsky 2010, Brevis et al. 2010; Kumar et al. 2011; 
Carter et al. 2012). El clonado posicional de GPC-B1 reveló que dicho gen codifica para 
un factor de transcripción denominado NAC y que pertenece a una familia con 
numerosos miembros en todas las especies de plantas. Los genes NAC juegan 
importantes roles en el proceso de senescencia de la hoja (Olsen et al. 2005; Guo y Gan 
2006; Uauy et al. 2006a/b; Avni et al. 2014; Christiansen y Gregersen 2014). 
Específicamente en trigo, el  gen GPC-B1 es parte de una familia multigénica 
denominada GPC; mientras que el trigo tetraploide presenta una copia ortóloga y dos 
copias parálogas, el trigo hexaploide presenta dos copias ortólogas  y tres parálogas  
(Uauy et al. 2006b). A diferencia de GPC-B1, las restantes copias se encuentran 
funcionales en los trigos modernos.  
 
1.1.5 - El trigo y los micronutrientes 
 
En las regiones en donde la dieta se basa principalmente en cereales, tales como 
en los países en desarrollo, la deficiencia de macro y micronutrientes es un problema 
frecuente. Por ejemplo, la deficiencia de Fe y Zn afecta a más de la mitad de la 
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población mundial, principalmente a mujeres embarazadas y niños menores a 5 años 
(White y Broadley 2009; Stolzfus y Dreyfuss 1998; Welch y Graham 2002; Gibson et 
al. 2006). El Fe participa en la mayoría de las reacciones rédox del cuerpo y es también 
cofactor en numerosas reacciones enzimáticas vitales (Kim y Guerinot 2007). El Zn 
participa en la regulación de la expresión de numerosos genes, mantiene la integridad 
estructural de las proteínas y actúa también como cofactor en más de 300 reacciones 
enzimáticas (King y Keen 1994). La deficiencia severa de dichos micronutrientes en la 
dieta afecta negativamente al sistema inmune, al crecimiento físico y al desarrollo 
mental y cognitivo generando también anemia y mortalidad (Black 2003; Boccio y 
Iyenger 2003; Hotz y Brown 2004, Wintergerst et al. 2007; Stein 2010). 
Los primeros estudios relacionados con el gen GPC-B1 proveniente de Triticum 
turgidum var. dicoccoides asociaron a este gen con incrementos significativos en la 
concentración de micronutrientes (Cakmak et al. 2004). Distelfeld et al. (2007) 
analizaron la concentración de Fe y Zn en líneas de sustitución recombinantes para 
GPC-B1 y observaron que aquellas con el alelo introgresado no solo incrementaban la 
CPG sino también las concentraciones de Fe (18%), Zn (12%) y Mn (29%) en el grano. 
Estos resultados demostraron que la variación alélica en el gen GPC-B1 es una 
herramienta importante para modular la concentración de nutrientes en el grano. 
Mediante la técnica de silenciamiento génico RNA de interferencia (RNAi), 
Uauy et al. (2006b) redujeron los niveles de expresión de los genes GPC en líneas de 
trigo hexaploide y observaron un retraso en la senescencia de tres semanas y una 
reducción promedio del 30% en la CPG y concentración de Fe y Zn en los granos 
comparado con las líneas control. Estos resultados demostraron que los genes GPC 
tienen efectos pleitrópicos en la concentración de Fe, Zn y CPG como así también en la 
regulación de la senescencia.  
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1.1.6 – Senescencia 
 
La senescencia es la sucesión de eventos fisiológicos y moleculares que 
conducen a la muerte celular; durante este proceso, las células se desensamblan y se 
degradan componentes complejos en simples para ser translocados como nutrientes a 
hojas jóvenes u órganos reproductivos en una forma ordenada (Noodén et al. 1997; Gan 
y Amasino 1997; Himelblau y Amasino 2001). Más que un proceso pasivo que conduce 
a la muerte, la senescencia es un proceso activo necesario para la supervivencia de la 
planta (Yoshida 2003).   
La senescencia y la removilización de nutrientes al grano son procesos 
extremadamente interconectados que ocurren en simultaneo, en donde, futuras 
estrategias de mejoramiento nutricional requieren un mejor entendimiento de las redes 
génicas que controlan a ambos (Hörtensteiner y Feller 2002; Cantu et al. 2011). 
Durante la etapa reproductiva las plantas monocárpicas, tales como el trigo, 
inician un programa de senescencia global en donde todos los órganos vegetativos 
mueren y los nutrientes son removilizados hacia las semillas en desarrollo para 
garantizar la generación siguiente (Davies y Gan 2012; Noodén 1988). El inicio de este 
proceso está afectado por factores endógenos de la planta y factores ambientales que a 
su vez están interconectados activando una compleja red génica y metabólica que los 
regula. Entre los factores internos pueden mencionarse la edad, desarrollo reproductivo, 
la concentración de azúcares en las hojas, las especies reactivas de oxígeno (EROs), los 
niveles de hormonas y reguladores de crecimiento. Entre los factores externos se 
encuentran: estreses, tales como altas o bajas temperaturas, sequía, deficiencia de 
nutrientes, infección de patógenos y sombreado. 
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Una vez inducida la senescencia comienzan a observarse cambios estructurales y 
bioquímicos en las células foliares. El cambio estructural más temprano ocurre con la 
degradación de los cloroplastos y la hinchazón de las membranas tilacoides 
(Hörtensteiner y Krautler 2011; Gan y Amasino 1997; Zentgraf y Hemleben 2008). En 
contraste, el núcleo y la mitocondria, esenciales para la continua expresión de genes y 
producción de energía, permanecen intactos hasta las últimas etapas de la senescencia 
para mantener la funcionalidad de las células (Keech 2011; Zapata et al. 2005). En las 
últimas etapas de la senescencia aparecen síntomas típicos de la muerte celular 
programada (MCP) tales como el colapso de la vacuola y la condensación de la 
cromatina (Cao et al. 2003; Simeonova et al. 2000). Posteriormente, la membrana 
plasmática se desintegra  y se pierde la homeostasis celular acabando con la vida de la 
célula. Entre los principales cambios bioquímicos encontramos una reducción en el 
anabolismo o biosíntesis de componentes celulares (Bate et al. 1991; Bleecker y 
Patterson 1997). El contenido de polisomas y ribosomas decrece tempranamente 
reflejando una disminución en la síntesis de proteínas, lo cual está acompañado por una 
reducción significativa de ARNs ribosomales y de transferencia, y un incremento en la 
actividad de RNAsas. 
A nivel transcriptómico, al inicio de la senescencia, muchos de los genes que 
codifican para proteínas del aparato fotosintético comienzan a ser reprimidos, mientras 
que otros, tales como transportadores de nutrientes y ciertos factores de transcripción 
(FTs) incrementan su expresión (Guo y Gan 2005; Lim et al. 2007, Li y Guo, 2014). La 
removilización de nutrientes, por ejemplo Fe y Zn, desde las hojas hacia los granos es 
mediada por la transcripción de genes pertenecientes a diversas familias (ver Hall y 
Willimas 2003). Estas familias pueden tener funciones específicas y/o la capacidad de 
transportar diversos cationes indiferentemente.  
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Varios estudios han identificado a los factores de transcripción NAC, WRKY, 
AP2⁄EREBP, MYB, C2H2 zinc-finger y bZIP como las familias de FTs más 
importantes que regulan el inicio del proceso de senescencia, siendo los NAC los más 
ampliamente estudiados (Guo et al. 2004; Buchanan-Wollaston 2005; Gregersen y 
Holm 2007; Balazadeh et al. 2008; Cantu et al. 2011). Los genes GPC, como se indicara 
anteriormente, pertenecen a la familia NAC. El nombre NAC deriva de la conjunción de 
tres factores de transcripción que comparten el mismo dominio: NAM (No Apical 
Meristem, de Petunia), ATAF1-2 y CUC2 (CUp-shaped Cotyledon, de Arabidopsis) 
(Souer et al. 1996; Aida et al. 1997; Ernst et al. 2004). Esta familia fue primero 
identificada mediante la caracterización de mutantes (Souer et al. 1996; Aida et al., 
1997) e incluye un gran número de genes. En Arabidopsis se han identificado 117 genes 
NAC mientras que en arroz 151 (Nuruzzaman et al. 2010). Los factores de transcripción 
NAC son proteínas multifuncionales con diversos roles en el metabolismo de las 
plantas, tales como, señalización de hormonas (Greve et al. 2003), respuesta a la 
infección de patógenos (Nakashima et al. 2007), respuesta a estreses abióticos (Yoo et 
al. 2007), división celular (Kim et al. 2006) y senescencia (Uauy et al. 2006a/b, ver 
Distelfeld et al. 2014, Guo y Gan 2006).  
En la actualidad es vasta la bibliografía que relaciona a los genes NAC con la 
regulación de la senescencia en diversas especies. En Arabidopsis ha sido demostrado 
que los genes NAC AtNAP/ANAC029 (Guo y Gan 2006), ORE1/ANAC092 (Kim et al. 
2009), ORS1/ANAC059 (Balazadeh et al. 2011), JUB1/ANAC042 (Wu et al. 2012), y 
NTL4/ANAC053 (Lee et al. 2012) participan en la regulación de la senescencia. Por 
ejemplo, la sobre expresión de AtNAP/ANAC029 produce un aceleramiento en la 
senescencia mientras que la línea mutante no funcional, atnap, exhibe senescencia 
tardía (Guo y Gan 2006). En arroz la sobre expresión de OsNAP también produjo un 
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aceleramiento en la senescencia mientras que el silenciamiento produjo un retraso de la 
misma (Zhou et al. 2013; Liang et al. 2014).  
 
El gen GPC-B1, proveniente del trigo silvestre Triticum turgidum var. 
diccocoides, es la primer fuente de variación para CPG y micronutrientes identificada 
en trigo (Uauy et al. 2006b). La mayoría de los cultivares modernos carecen de la copia 
funcional de GPC-B1 y la introgresión del alelo funcional incrementa la CPG, la 
concentración de micronutrientes en el grano y acelera la senescencia sin afectar el 
rendimiento (Uauy et al. 2006 a/b; Brevis y Dubcovsky 2010). Uauy et al. (2006b) 
demostraron en trigo que el silenciamiento de los genes GPC mediante líneas RNAi 
produce un retraso en la senescencia y reduce el contenido de nutrientes en el grano 
(Waters et al. 2009). Acorde a estos resultados, Cantu et al. (2011) analizaron el 
transcriptoma de las plantas RNAi al inicio de la senescencia y sus resultados 
preliminares demostraron que los genes GPC modularían la expresión de genes 
transportadores de nutrientes al grano. 
Estos resultados posicionan a los genes GPC como excelentes candidatos para 
profundizar en el estudio de la compleja red génica que involucra la senescencia, la 
removilización de nutrientes al grano y la determinación de la calidad en trigo. 
 El objetivo general del presente trabajo es profundizar en el conocimiento de los 
efectos de la introgresión del gen GPC-B1 en cultivares argentinos y su efecto sobre las 
características agronómicas y la calidad panadera y nutricional. Un segundo objetivo es  
comenzar a descifrar, a un nivel más detallado, el rol de la familia génica GPC en la 
modulación de la compleja red génica que se activa durante la senescencia mediante 
estudios transcriptómicos y plantas mutantes con el fin de identificar nuevos genes de 
transporte de N , Fe y Zn al grano.  
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1.2 –  Objetivos 
 
1.2.1 – Objetivos generales 
 
Profundizar el conocimiento sobre aspectos genéticos, fisiológicos y bioquímicos, 
de la regulación mediada por el gen GPC-B1, sobre la removilización de nutrientes y 
senescencia en cultivares de trigo de origen argentino, con el fin de mejorar la calidad 
panadera y nutricional del grano.  
Comenzar a comprender el rol de la familia génica GPC durante el proceso de 
senescencia mediante análisis transcriptómicos y plantas mutantes e identificar nuevos 
genes de transporte de N, Fe y Zn al grano para aplicar en futuras estrategias de 
mejoramiento.    
 
1.2.2 - Objetivos específicos 
 
a- Evaluar los efectos del gen GPC-B1 sobre la CPG y concentraciones de Fe y Zn 
en granos de trigo, en cultivares argentinos. 
b- Determinar la serie de eventos que conducen a una mayor  acumulación de 
proteínas y nutrientes en plantas portadoras del gen GPC-B1. 
 c- Evaluar el nivel de expresión de los genes GPC en distintos fondos genéticos de 
germoplasma argentino. 
d- Identificar y caracterizar genes asociados al transporte de N, Fe y Zn durante el 
llenado del grano, regulados directa o indirectamente por  la familia génica GPC. 
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1.3 -  Hipótesis del trabajo 
 
1 - El gen GPC-B1 introducido en variedades de trigo argentino incrementa la CPG 
y concentraciones de Fe y Zn en grano, sin disminuir el rendimiento e incrementando la 
calidad de uso de la harina, bajo diferentes condiciones ambientales. 
2 - El incremento en la CPG de las líneas GPC-B1 se debe a una aceleración de la 
degradación de proteínas y mayor transporte de aminoácidos.  
3 - El fondo genético en el cual se encuentre introgresado el gen GPC-B1 afecta la 
expresión del mismo, y por lo tanto su efecto en los procesos de senescencia y 
acumulación de proteínas, Fe y Zn en el grano de trigo. 
4 - Los genes GPC afectan la concentración de N, Fe y Zn en el grano de trigo 
regulando la expresión de genes de transporte para estos nutrientes.  
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CAPÍTULO II 
 
 
 
Efecto del gen GPC-B1 en germoplasma argentino 
sobre la concentración de proteínas en el grano y 
caracteres agronómicos 1 
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2.1- Introducción 
 
En trigo no solo es importante aumentar la producción total de granos sino 
también incrementar la CPG ya que esta incrementa simultáneamente el valor nutritivo 
del grano y la calidad panadera o de la pasta. Trigos con niveles proteicos inferiores al 
10% no son adecuados para la elaboración de productos panificados (Stein et al. 1992; 
Barneix 2007). La capacidad panificadora de este cultivo se debe a las propiedades de 
sus proteínas de reserva que permiten formar una masa cohesiva y tenaz, capaz de 
retener gases y dar productos aireados y livianos después de su cocción (Shewry y 
Halford 2002). Consecuentemente, la CPG es un carácter de suma importancia, en 
donde alta CPG y gluten fuerte generan productos con una calidad superior (Dexter et 
al. 1980; Feillet y Dexter 1996). A su vez, actualmente, la industria molinera exige 
trigos de alta calidad y aptitud industrial ya que emplean procesos altamente 
automatizados, debiendo partir de una materia prima con características homogéneas 
para elaborar distintos productos (Salomón et al. 2013).  Es así que la selección de 
genotipos con alta eficiencia en la utilización del N y alta CPG es uno de los objetivos 
que se toman en cuenta en la mayoría de los programas de mejoramiento de trigo 
actuales. Sin embargo, el mejoramiento genético es dificultoso debido a la baja 
variabilidad genética para este factor en los cultivares modernos y a la existencia de una 
correlación negativa entre CPG y rendimiento (Austin 1980; Masclaux et al. 2001; 
Lawlor 2002; Triboi y Triboi-Blondel 2002; Groos et al. 2003; Gonzalez-Hernandez et 
al. 2004; Barneix 2007). En consecuencia, selecciones directas para alta CPG serían 
ineficientes ya que conducirían a una merma en la producción (Lawlor 2002). 
En los últimos años, el desarrollo de marcadores moleculares ha permitido la 
identificación de QTLs que afectan la CPG en trigo (Bernardo 2008). Si bien algunos de 
estos QTLs explican hasta un 20% en la variación de la CPG muchos no son estables a 
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través de los ambientes debido a su interacción con el mismo, siendo limitada su 
utilidad (Prasad et al. 2003; Blanco et al. 2006; Kunert et al. 2007).  
El gen GPC-B1, proveniente de Triticum turgidum var. dicoccoides es la fuente 
más promisoria para CPG con la que se cuenta en la actualidad (Uauy et al. 2006b). De 
acuerdo a informes previos, la incorporación de la copia funcional de este gen en 
cultivares modernos está asociada a incrementos significativos en la CPG, Fe y Zn 
(Uauy et al. 2006a/b; Brevis y Dubcovsky 2010; Distelfeld et al. 2007). Mesfin et al. 
(2000) y Chee et al. (2001) reportaron incrementos promedio de 10,5 g kg-1 y 15 g kg-1 
respectivamente en líneas de sustitución recombinantes (LSRs) hexaploides para GPC-
B1. Valores similares fueron observados por Blanco et al. (2002) en el rango de 13-15 g 
kg-1 para una población tetraploide. Brevis y Dubcovsky (2010) informaron incrementos  
promedio de 7,4 g kg-1 cuando evaluaron la introgresión de GPC-B1 en seis pares de 
líneas isogénicas hexaploides y de 13,8 g kg-1 en tres pares de líneas isogénicas 
tetraploides evaluadas durante tres años en diversas localidades.  
La calidad panadera de los trigos argentinos ha disminuido durante años debido 
a la constante disminución de la CPG como consecuencia de la selección por alto 
rendimiento (Slafer et al. 1990). Según el Instituto Argentino de Sanidad y Calidad 
Vegetal (IASCAV), el porcentaje promedio de proteína para los trigos argentinos en los 
años 1971-1975 fue de 13,5%, descendiendo a 11,3% para la campaña 1989-1990. 
Según el Servicio Nacional de Sanidad y Calidad Agroalimentaria (SENASA, 
www.senasa.gov.ar), para el periodo 1999-2013 la concentración media de proteína a 
nivel país fue 11,2%. Para la campaña 2012-2013, el 42%  del trigo producido presentó 
una concentración promedio del 10,7%, un 25% del 11,5% y un 23% del 10,2% 
mientras que el resto se ubicaron en franjas menores al 10% o mayores al 12% 
(www.trigoargentino.com.ar). 
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La incorporación del gen GPC-B1 en cultivares argentinos se presenta como una 
oportunidad de mejorar su calidad panadera y nutricional. Desde el punto de vista 
agronómico, si bien existen evidencias que indican que este gen incrementa la CPG, Fe 
y Zn y otros nutrientes, es necesario validar este efecto en germoplasma localmente 
adaptado. Por tal motivo, el segmento de dicoccoides portador de este gen, fue 
introgresado en cuatro variedades argentinas -‘ProINTA Oasis’, ‘ProINTA Granar’, 
‘BioINTA 3000’ y ‘ProINTA Puntal’ a través de cruzamientos artificiales mediante 
selección asistida con marcadores moleculares. Estudios preliminares propios, llevados 
a cabo con líneas desarrolladas en ProINTA Oasis y ProINTA Granar han mostrado 
incrementos significativos en la CPG para las líneas GPC-B1 (Tabbita 2008). 
Para difundir y generalizar la incorporación del gen GPC-B1 en programas de 
mejoramiento de trigo argentino resulta importante  profundizar en el conocimiento de 
procesos que desencadenan la expresión del gen y regulan su comportamiento así como 
también sus interacciones con los factores ambientales.  El objetivo del presente 
capítulo es evaluar y discutir los efectos de la introgresión del alelo funcional del gen 
GPC-B1 sobre la CPG, rendimiento, rendimiento de proteína y sus componentes en 
cultivares de origen argentino. 
 
2.2 - Materiales y métodos 
 
Con el objetivo de determinar el efecto de GPC-B1 en germoplasma argentino 
sobre la CPG, rendimiento y sus componentes se desarrollaron cuatro pares de líneas 
cuasi isogénicas para el gen GPC-B1. Se utilizaron como padres recurrentes cultivares 
argentinos y se llevaron a cabo cuatro ensayos en diferentes localidades durante los años 
2009 y 2011. Los tres primeros ensayos cuyos resultados se muestran en conjunto se 
denominaron “Ensayo 2009”, “Ensayo 2011-A” y “Ensayo 2011-B”. Si bien sus 
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objetivos y parámetros cuantificados fueron los mismos se dividieron entre sí debido a 
diferencias en sus diseños experimentales. 
El cuarto ensayo, denominado “Ensayo fertilización” tuvo como objetivo 
principal evaluar la interacción del gen GPC-B1 y diferentes tratamientos de 
fertilización. Para este se utilizaron también los cuatro pares de líneas cuasi isogénicas 
desarrollados y se evaluaron en dos localidades diferentes. 
Todos los ensayos fueron diseñados en bloques completos al azar (DBCA) 
utilizándose el Análisis de Varianza (ANOVA) como test estadístico para la 
identificación de diferencias significativas entre medias y tratamientos.  
 A continuación se detallan los materiales vegetales utilizados, diseños 
experimentales, variables cuantificadas y metodología estadística para cada uno de los 
ensayos mencionados.  
 
2.2.1 - Material vegetal 
 
Cuatro pares de líneas cuasi isogénicas para el gen GPC-B1 fueron 
desarrolladas; los genotipos utilizados como fondos genéticos fueron: ‘ProINTA 
Granar’ (‘MARCOS-JUAREZ-INTA’//‘PAK-3563’/‘CHAP-70/3’/‘DEI’, ‘P. Granar’ a 
partir de ahora), ‘ProINTA Oasis’ (‘OASIS’/‘TORIM-73’, ‘P. Oasis’ a partir de ahora), 
BioINTA 3000 (PROAS/4/KLAT/MJI//VI/3/PSN’S’/BOW’S’) y ProINTA Puntal (TX-
73-V-203*3/AMIGO[1765], ‘P. Puntal’ a partir de ahora). Las cuatro variedades son de 
origen argentino y se trata de variedades de ciclo corto para P. Oasis y P. Granar, ciclo 
intermedio para BioINTA 3000 y ciclo largo para P. Puntal. 
 Las líneas cuasi isogénicas fueron desarrolladas por el grupo trigo del Instituto 
de Recursos Biológicos (IRB), Instituto Nacional de Tecnología Agropecuaria (INTA), 
a partir de la cruza de cada una de estas variedades con una línea donante de GPC-B1 
(‘Glupro’, ‘Columbus’/T. turgidum var. dicoccoides//‘Len’, Khan et al. 2000). Luego se 
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recuperó el fondo genético mediante seis generaciones de retrocruzas (BC). Las plantas 
heterocigotas para GPC-B1 del BC6 se autopolinizaron y sobre el producto obtenido 
(BC6F2) se seleccionaron  los homocigotas para cada clase genotípica (portadores y no 
portadores de GPC-B1).  Para contar con un volumen de semilla suficiente para realizar 
los ensayos se realizaron dos ciclos de multiplicación. A lo largo de todo el programa de 
desarrollo de las líneas cuasi isogénicas la selección de las plantas positivas para GPC-
B1 fue realizada utilizando el microsatélite Xuhw89 (Distelfeld et al. 2006) el cual se 
encuentra ligado al gen GPC-B1 y se utilizó para confirmar, a su vez,  los homocigotas 
positivos y negativos para GPC-B1 de la BC6F4. 
Las líneas cuasi isogénicas portadoras del gen GPC-B1 proveniente de T. 
turgidum var. dicoccoides serán referidas como líneas GPC-B1, mientras que las líneas 
sin el gen serán referidas como líneas control. 
  
2.2.2 - Ensayo 2009  
 
El ensayo fue organizado en un DBCA con cuatro bloques y las líneas utilizadas 
fueron P. Oasis y P. Granar GPC-B1 con sus respectivos controles. Las localidades en 
donde se realizaron los ensayos fueron: IRB, INTA, Hurlingham, Provincia de Buenos 
Aires, Argentina (Latitud: -34.605 Longitud: -58.67 Altura: 22 Mts) y la Estación 
Experimental Agropecuaria del INTA Balcarce, Provincia de Buenos Aires (Latitud: -
37.763 Longitud: -58.298 Altura: 130 Mts). Las unidades experimentales tuvieron una 
superficie de 7 m2. La distancia entre surcos fue de 20 cm con una densidad de siembra 
comercial de 300 plantas por metro cuadrado. La fecha de siembra fue 20 de Junio de 
2009. 
Los experimentos fueron irrigados a lo largo de la estación del cultivo, cuando 
fuera necesario para evitar estrés hídrico. La irrigación fue aplicada manualmente, 
proporcionando idéntico volumen de agua a cada bloque en los respectivos ensayos y 
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localidades. Los valores de temperatura y precipitación pueden obtenerse de: 
http://siga2.inta.gov.ar/.  
 
2.2.2.1 - Rendimiento y biomasa 
 
Para estimar los componentes de rendimiento, la biomasa aérea  total para cada 
tratamiento (con y sin GPC-B1) y cultivar fue cosechada de una superficie de 1 m2 en la 
parte central de cada parcela. Una vez cosechadas, las muestras fueron secadas en estufa 
a 50 °C hasta alcanzar peso constante. Posteriormente, se cuantificó el número de 
espigas m-2 de cada muestra, se pesó la biomasa aérea (BA) y se trillaron las espigas 
para calcular el rendimiento m-2. Con los pesos de biomasa aérea y rendimiento se 
calculó el índice de cosecha (IC) (proporción entre rendimiento y biomasa aérea total) y 
peso de mil granos (PMG). El número de granos m-2 fue calculado mediante la relación 
existente entre rendimiento y PMG. También se cuantificó el número de granos espiga-1 
y el rendimiento espiga-1. Para ello se tomaron 10 espigas por tratamiento/genotipo y se 
contaron y pesaron los granos; el valor de cada repetición surge del promedio de las 
diez espigas muestreadas. Se cuantificó también el peso de espiga a lo largo del ciclo de 
cultivo desde antesis hasta madurez fisiológica. El dato de cada muestreo surge del 
promedio de cinco espigas tomadas para cada repetición.  
 
2.2.2.2 - Determinaciones de N y concentración de proteínas 
 
La extracción del N total de los granos y paja remanente para calcular  CPG e 
índice de cosecha de N (ICN) se realizó mediante una digestión completa de 0,1 g de 
material seco y molido con 2 ml de H2SO4 concentrado a 360 °C y posterior agregado 
de H2O2 100 vol hasta total clarificación. Luego se diluyó la muestra llevándola a 15 ml. 
La determinación de la concentración de N se realizó por la técnica de micro Kjeldhal 
que consiste en la destilación por arrastre con vapor del N reducido a amonio (Barneix 
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et al. 1992). Se tomó 1 ml de la muestra digerida y se le agregó 0,5 ml de NaOH al 50% 
y se destiló, recogiendo en 2 ml de ácido bórico 2% con indicador (50 mg/l azul de 
metileno en metanol y 100 mg/l rojo de metileno en metanol). Posteriormente, se tituló 
con SO4H2 0,025 N (valorado). 
 
Finalmente, el porcentaje de N presente en la muestra se obtuvo con el cálculo que 
sigue: 
 
N% = ml H+ x 14 x molaridad del ácido x 15 x 100 = 
Peso de la muestra 
 
Donde: “ml H+” corresponde al volumen de ácido utilizado para equilibrar la muestra. 
Mientras que el valor de N total se obtuvo de la multiplicación del N% por el peso de la 
planta o el órgano a determinar, dividido 100. 
 
El valor utilizado para la conversión de N a proteína fue de 5,73. El CPG en g 
kg-1 se obtuvo multiplicando el porcentaje de proteína de cada muestra por mil.  
 
El ICN fue calculado de la siguiente manera: 
 
% de N de la muestra x Rendimiento 
Contenido total de N en la planta (Contenido de N en grano + N paja remanente) 
 
El contenido de N en la paja remante se calculó multiplicando el porcentaje de N 
de la paja remanente por el peso de la misma.  
El rendimiento de proteína fue calculado de la siguiente manera: Rendimiento 
(kg ha-1) x CPG (g kg -1). 
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2.2.2.3 - Análisis estadísticos 
 
Los datos fueron procesados mediante ANOVAs usando el software estadístico 
“Infostat” (Di Rienzo et al. 2011). Cuando los ANOVAs arrojaban diferencias 
significativas para las interacciones se utilizó el test de Tukey para comparar las 
diferencias entre medias (Steel y Torrie 1989). Los datos fueron analizados usando un 
sistema factorial de 3 niveles: Gen (GPC-B1/Control),  Genotipo (‘P. Oasis’ y ‘P. 
Granar’) y Localidad (Hurlingham/Balcarce, factor fijo). El nivel de significancia 
utilizado fue α = 0,05. En el apartado A.1.1 del apéndice se detalla el modelo estadístico 
utilizado, sus componentes y se plantean formalmente las hipótesis pertinentes.  
Los supuestos del ANOVA -muestras independientes, normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad Bloque x Tratamiento- fueron corroborados para 
todos los parámetros cuantificados. Para el primer supuesto, muestras independientes, la 
asignación aleatoria de los tratamientos a cada unidad experimental garantizó la 
independencia de las observaciones. Para normalidad se realizaron tests de Shapiro-
Wilks con los residuos. Para homogeneidad de varianza pruebas de Levene con los 
residuos absolutos. Para aditividad Bloque x Tratamiento se realizó un ANOVA con las 
variables dependientes y clasificatorias correspondientes utilizando los predichos2 como 
covariable. Para aquellas variables que no cumplieron alguno de los tres supuestos 
recientemente mencionados, los resultados fueron transformados y re-corroborados. 
Para estos casos, los resultados se mencionan con los datos originales, mientras que los 
valores P corresponden a los ANOVAs con los datos transformados. En el apartado 
A.1.2.A se plantean las hipótesis teóricas para los supuestos del ANOVA mientras que 
en el apartado A.1.2.B del apéndice se muestran los resultados de los supuestos del 
ANOVA para todas las variables cuantificadas del presente ensayo.  
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2.2.3 - Ensayos 2011 
 
Por cuestiones de diseño experimental, los datos de los ensayos 2011 se 
particionaron como dos ensayos independientes para su análisis: ‘Ensayo 2011-A’ y 
‘Ensayo 2011-B’. 
 
2.2.3.1 - Ensayo 2011-A (P. Oasis-P. Granar) 
 
El ensayo fue organizado en un DBCA con cinco bloques y las líneas utilizadas 
fueron P. Oasis y P. Granar GPC-B1 con sus respectivos controles. Dicho ensayo se 
realizó solamente en el IRB, INTA, Hurlingham, Bs. As.  
 
2.2.3.2 - Ensayo 2011-B (BioINTA 3000-P. Puntal) 
 
El ensayo fue organizado en un DBCA con cinco bloques y las líneas utilizadas 
fueron BioINTA 3000 y P. Puntal GPC-B1 con sus respectivos controles. Las 
localidades en donde se realizaron los ensayos fueron: IRB, INTA, Hurlingham, Bs. As, 
y la Estación Experimental Agropecuaria de Marcos Juárez,  Provincia de Córdoba 
(Latitud: -32.719 Longitud: -62.106 Altura: 110 Mts, Ubicación: Ruta 12 Km 3).  
Tanto para el Ensayo 2011-A como para el Ensayo 2011-B, las unidades 
experimentales tuvieron una superficie de 5 m2. La distancia entre surcos fue de 20 cm 
con una densidad de siembra comercial de 300 plantas por metro cuadrado. La fecha de 
siembra para ambos ensayos fue 15 de Junio de 2011. A diferencia del 2009, los 
ensayos fueron fertilizados con urea (Grado Equivalente: 46 - 0 – 0) y superfosfato 
triple (Grado Equivalente: 0 - 46 – 0). De cada fertilizante se aplicó un total de 100 kg 
ha-1 particionados a la siembra y macollaje. La irrigación fue aplicada manualmente, 
proporcionando idéntico volumen de agua a cada bloque en los respectivos ensayos y 
localidades. La metodología de irrigación ha sido la misma que la aplicada para el 
ensayo 2009 (apartado 2.2.2). 
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Para prevenir ataque de hongos las plantas fueron tratadas con fungicida 
comercial (Duett® Basf, 1.3 l ha-1)  compuesto por epoxiconazole (12.5%) y 
carbendazim (12.5%). Cuando fuera necesario también se aplicó insecticida de origen 
comercial (Confidor 35 SC® Bayer, 18 l ha-1). Los valores de temperatura y 
precipitación para los ensayos descriptos pueden obtenerse de: http://siga2.inta.gov.ar/.  
 
2.2.3.3 - Determinaciones fenotípicas 
 
 Para los ensayos 2011, las determinaciones de CPG, rendimiento, rendimiento 
de proteína, PMG, número de granos m-2, espigas m-2, granos espiga-1 y rendimiento 
espiga-1 se realizaron con los mismos protocolos del ensayo 2009 (apartados 2.2.2.1 y 
2.2.2.2). 
 
2.2.3.4 - Análisis estadísticos 
 
Debido a las diferencias en el diseño de los ensayos 2009 y 2011 respecto a: 
número de bloques, cultivares utilizados, fertilización aplicada y localidades se decidió 
presentar los resultados de la siguiente manera: Ensayos 2009, que incluyen P. Granar y 
P. Oasis en las localidades de Hurlingham y Balcarce con su respectivo diseño 
experimental anteriormente detallado; Ensayos 2011-A, que incluyen P. Granar y P. 
Oasis sólo en la localidad de Hurlingham (que difieren en el número de bloques y 
fertilización aplicada respecto a 2009) y por último Ensayos 2011-B, que incluyen 
BioINTA 3000 y P. Puntal en las localidades de Hurlingham y Marcos Juárez.  
Para el análisis de los datos 2011 se utilizó la misma metodología que el año 
2009 en lo que respecta a software estadístico y comparación de medias mediante el test 
de Tukey cuando las interacciones fueron significativas (apartado 2.2.2.3). 
El ensayo 2011-A (P. Oasis-P. Granar), se analizó utilizando un sistema factorial 
de 2 niveles: Gen (GPC-B1/control) y  Genotipo (‘P. Oasis’ y ‘P. Granar’). El nivel de 
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significancia utilizado fue α = 0,05. El modelo estadístico que corresponde a este 
análisis, detalle de sus componentes e hipótesis siguió  la misma lógica que para el 
Ensayo 2009.  
Al igual que el año 2009, el ensayo 2011-B (BioINTA 3000-P. Puntal) fue 
analizado utilizando un sistema factorial de 3 niveles: Gen (GPC-B1/control),  Genotipo 
(‘BioINTA 3000’ y ‘P. Puntal’) y Localidad (Hurlingham/Marcos Juárez, factor fijo). El 
nivel de significancia utilizado fue α = 0,05. Para este ensayo, el modelo estadístico, 
detalle de sus componentes e hipótesis a plantear son idénticas que para el Ensayo 2009.  
Los supuestos del ANOVA para los ensayos 2011 fueron corroborados al igual 
que el Ensayo 2009 (apartado 2.2.2.3). En los apartados A.1.3 y A.1.4 del apéndice se 
adjuntan los resultados para normalidad, homogeneidad de varianza y aditividad Bloque 
x Tratamiento para todas las variables cuantificadas para los ensayos 2011-A y 2011-B.  
 
  
2.2.4 - Ensayo Fertilidad – Efecto del gen GPC-B1 bajo condiciones 
contrastantes de fertilidad 
 
Con el objetivo de determinar si la incorporación de GPC-B1 es factible como 
estrategia de mejoramiento para incrementar la CPG disminuyendo la aplicación de 
fertilizantes y si existe algún tipo de interacción entre ambos factores, se diseñó un 
ensayo durante 2011 con las cuatro líneas cuasi isogénicas para GPC-B1 ya comentadas 
bajo dos condiciones contrastantes de fertilidad (Fertilizado y no fertilizado) en dos 
localidades diferentes (Hurlingham-INTA y Facultad de Agronomía de la UBA, 
FAUBA). A continuación se detallan los materiales y métodos de este ensayo. 
 
2.2.4.1 - Material vegetal y diseño experimental 
 
El ensayo fue organizado en un DBCA con cinco bloques y las líneas utilizadas 
fueron: P. Granar, P. Oasis, BioINTA 3000 y P. Puntal GPC-B1 con sus respectivos 
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controles. Las localidades en donde se realizaron los ensayos fueron: IRB, INTA, 
Hurlingham, Bs. As. y FAUBA, Ciudad de Buenos Aires, Argentina (Latitud: -34.59, 
Longitud: -58.48). Las unidades experimentales consistieron en un surco de 1 m. La 
distancia entre surcos fue de 20 cm con una densidad de siembra de 40 plantas por 
metro lineal. La fecha de siembra fue 20 de Junio de 2011 para ambas localidades. La 
irrigación fue aplicada manualmente con la misma metodología del ensayo 2009 
(apartado 2.2.2). Los valores de temperatura y precipitación pueden obtenerse de: 
http://siga2.inta.gov.ar/. 
 
2.2.4.2 - Tratamiento de fertilización 
 
El efecto de GPC-B1 se evaluó bajo dos condiciones contrastantes de fertilidad: 
la primera no incluyó adición de fertilizante y en la segunda se aplicó manualmente un 
total de 100 kg ha-1 de Urea y 100 kg ha-1 de súper fosfato triple distribuidos en partes 
iguales al momento de la siembra y macollaje.  
 
2.2.4.3 - Condiciones edáficas  
 
Con el objetivo de conocer la fertilidad de los suelos a utilizar, se enviaron 
muestras del mismo al Instituto de Suelos del INTA Castelar para su análisis. En el 
cuadro 2.1 se detallan los resultados obtenidos. Como puede observarse, la 
disponibilidad de nitratos, en la localidad INTA supera ampliamente a la disponibilidad 
en la localidad de FAUBA, caracterizándose esta última por una baja fertilidad 
nitrogenada. 
  
Cuadro 2.1. Condic
FAUBA, año 2011.  
 
 
2.2.4.4 - Determinación de parámetros agronómicos y CPG
 
La determinación de CPG, 
número de granos fue determinada utilizando 
en el ensayo 2009 (apartado 2.2.2.1 y 2.2.2.2).
 
2.2.4.5 - Análisis estadístico
 
Los datos fueron 
Rienzo et al. 2011). Cuando los ANOVAs arrojaban diferencias 
interacciones se utilizó el test de Tukey para comparar las diferencias entre medias 
(Steel y Torrie 1989). 
de 4 niveles: Genotipo (4 líneas 
(Fertilizado/No fertilizado) y L
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rendimiento, rendimiento de proteína, PMG y 
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procesados a través de ANOVAs utilizando “Infostat” (Di 
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significancia utilizado fue α = 0,05. El objetivo de este ensayo consistió principalmente 
en analizar principalmente la interacción Gen x Fertilización. 
Nuevamente se corroboraron todos los supuestos del ANOVA con la misma 
metodología de los ensayos anteriores. En el apartado A.1.5 del apéndice se adjuntan los 
resultados para los supuestos para todas las variables cuantificadas para este ensayo.  
  
2.3 - Resultados 
 
Los resultados para ‘Ensayo 2009’, ‘Ensayo 2011-A’ y ‘Ensayo 2011-B’ se 
muestran en conjunto mientras que aquellos del ‘Ensayo Fertilización’ por separado. 
Todos los resultados y detalles de los ANOVAs realizados se detallan en el apartado 
A.2 del apéndice (A.2.1-‘Ensayo 2009’; A.2.2-‘Ensayo 2011-A’; A.2.3-‘Ensayo 2011-
B’; A.2.4-‘Ensayo Fertilización’).  
 
2.3.1 - Resultados Ensayo 2009, Ensayo 2011-A y Ensayo 2011-B 
 
2.3.1.1 – Concentración de proteína en grano  
 
En el año 2009 las líneas control promediaron una CPG de 120,92 g kg-1 
mientras que las líneas GPC-B1 mostraron un incremento significativo de 3,61 g kg-1 (P 
= 0,0054; figura 2.1.A) cuando los datos se analizaron combinando todos los genotipos 
y localidades. Las interacciones Gen x Genotipo y Gen x Localidad no fueron 
significativas (P = 0,6429 y P = 0,9054) como así tampoco la interacción triple (P = 
0,0617). Cuando los datos se analizaron por genotipo (figura 2.1.B), P. Granar GPC-B1 
mostró incrementos significativos (P =  0,0499) en CPG comparado con su control 
mientras que en P. Oasis  las diferencias no fueron significativas (P = 0,1023). 
En el ensayo 2011-A, las líneas control tuvieron un promedio de CPG de 104,39 
g kg-1 presentando las líneas GPC-B1 un incremento no significativo de 3,0 g kg-1 (P =  
0,2345; figura 2.1.A). La interacción del Gen x Genotipo no fue significativa (P = 
- 33 - 
 
 
0,0873). Cuando los datos se analizaron por genotipo (figura 2.1.B), P. Granar GPC-B1 
mostró incrementos significativos en la CPG respecto a su control (P = 0,0431) mientras 
que para P. Oasis las diferencias no fueron significativas entre líneas cuasi isogénicas (P 
= 0,7861).  
Las líneas control del ensayo 2011-B promediaron una CPG de 119,98 g kg-1 
mientras que las líneas con el gen introgresado tuvieron un incremento significativo de 
8,11 g kg-1 (P < 0,0001; figura 2.1.A). Las interacciones ente el gen y el genotipo o 
localidad no fueron significativas (P = 0,2054; P = 0,2256); la interacción triple 
tampoco fue significativa (P = 0,1564). Cuando los resultados se analizaron 
separadamente por genotipo (figura 2.1.B), tanto BioINTA 3000 como P. Puntal GPC-
B1 mostraron incrementos significativos en la CPG comparado con sus respectivos 
controles (P = 0,0245; P < 0,0001). 
 
Figura 2.1. Concentración de proteína en grano para las líneas cuasi isogénicas GPC-
B1 para los ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (A). Concentración de proteína en grano 
separado por genotipo para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 
2011-A y 2011-B (B). Los valores representan las medias aritméticas y las barras 
indican error estándar. Los asteriscos indican diferencias significativas: * P<0.05, ** 
P<0.01, ***P<0.001. 
 
 
2.3.1.2 – Rendimiento 
 
En el año 2009 las líneas control promediaron un rendimiento de 5453,18 kg ha-1 
no observándose diferencias significativas con las líneas GPC-B1 (P = 0,3825) cuando 
los datos fueron analizados a través de todos los genotipos y localidades (figura 2.2.A). 
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Las interacciones entre el gen introgresado y el genotipo (P = 0,1120), la localidad (P = 
0,3773) y la interacción triple (P = 0,3050) no fueron significativas. Cuando los datos se 
analizaron separadamente por genotipo (figura 2.2.B), P. Granar GPC-B1 incrementó su 
rendimiento en 439,94 kg ha-1 respecto a su control (P = 0,0195) mientras que las líneas 
cuasi isogénicas de P. Oasis no presentaron diferencias significativas (P = 0,6898).  
No se observaron diferencias significativas en el rendimiento en el ensayo 2011-
A entre líneas cuasi isogénicas GPC-B1 (P = 0,6269), promediando las control 8536,3 
kg ha-1 (figura 2.2.A). La interacción Gen x Genotipo no fue significativa (P = 0,5714). 
Cuando los datos se analizaron separadamente por genotipo (figura 2.2.B), no se 
observaron diferencias significativas en las líneas cuasi isogénicas de P. Granar (P = 
0,4234) y  P. Oasis (P = 0,9480). 
Tampoco se observaron diferencias significativas en rendimiento por efecto del 
gen en el ensayo 2011-B cuando los datos se analizaron a través de todos los genotipos 
y localidades (P = 0,0671; figura 2.2.A), promediando las líneas control 8536,3 kg ha-1. 
No se observaron diferencias significativas para las interacciones Gen x Genotipo (P = 
0,5943) y Gen x Localidad (P = 0,2377); la interacción triple para dicho análisis 
tampoco fue significativa (P = 0,8189). Cuando los datos se analizaron individualmente 
por genotipo (figura 2.2.B), ni BioINTA 3000 ni P. Puntal GPC-B1 mostraron 
diferencias significativas con sus respectivos controles (P = 0,4413; P = 0,0676). 
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Figura 2.2. Rendimiento en grano para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los 
ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (A). Rendimiento en grano, separado por genotipo, 
para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (B). 
Los valores representan las medias aritméticas y las barras indican error estándar. Los 
asteriscos indican diferencias significativas: *P<0.05, ** P<0.01, ***P<0.001. 
 
2.3.1.3 - Rendimiento de proteína 
 
En el año 2009 las líneas GPC-B1 produjeron un rendimiento promedio de 
proteína 6% más alto (693,53 kg ha-1) que las líneas control (654,30 kg ha-1), pero las 
diferencias fueron no significativas (P = 0,0958) (figura 2.3.A). La interacción entre el 
gen y el genotipo o la localidad no fue significativa (P = 0,0895; P = 0,3729), como así 
tampoco la interacción triple (P = 0,6507). Cuando los datos fueron analizados 
separadamente por genotipo (figura 2.3.B), P. Granar mostró un incremento 
significativo en el rendimiento de proteína de 79,28 kg ha-1 respecto a su control (P = 
0,0068) mientras que en P. Oasis no se observaron diferencias significativas entre líneas 
cuasi isogénicas (P = 0,9848).  
En el ensayo 2011-A las líneas control promediaron 892,42 kg ha-1 mientras que 
las líneas GPC-B1 promediaron un 1% menos (884,28 kg ha-1) no observándose 
diferencias significativas (P = 0,8858; figura 2.3.A). Las interacciones entre el gen y el 
genotipo en la determinación del rendimiento de proteína fueron no significativas (P = 
0,9895). Cuando los datos se analizaron separadamente por genotipo (figura 2.3.B), ni 
P. Granar ni P. Oasis GPC-B1 mostraron diferencias significativas con sus respectivos 
controles (P = 0,9209; P = 0,8675). 
En lo que respecta al ensayo 2011-B las líneas control promediaron un 
rendimiento de proteína de 773,34 kg ha-1 mientras que las líneas GPC-B1 promediaron 
un 13,5% más (878,10 kg ha-1) siendo significativa la diferencia (P = 0,0012; figura 
2.3.A). Las interacciones Gen x Genotipo, Gen x Localidad y la interacción triple no 
fueron significativas (P =  0,4612; P = 0,0985; P = 0,7562). Cuando se analizaron los 
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datos por genotipo (figura 2.3.B), P. Puntal mostró incrementos significativos de 126,52 
kg ha-1 para rendimiento de proteína por efecto del gen (P = 0,0006) mientras que en 
BioINTA 3000 no se observaron diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas 
(P = 0,1568).  
 
Figura 2.3. Rendimiento de proteína en grano para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 
para los ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (A). Rendimiento de proteína en grano 
separado por genotipo para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 
2011-A y 2011-B (B). Los valores representan las medias aritméticas y las barras 
indican error estándar. Los asteriscos indican diferencias significativas: * P<0.05, ** 
P<0.01, ***P<0.001. 
 
 
2.3.1.4 -  Peso de granos  
 
En el ensayo 2009 las líneas control promediaron 30,18 g para PMG 
observándose una reducción significativa de 2,53 g (P < 0,0001) en las líneas GPC-B1 
cuando los datos se analizaron a través de todos los genotipos y localidades (figura 
2.4.A). La interacción entre el gen y genotipo en la determinación del PMG no fue 
significativa (P = 0,6494), pero la interacción Gen x Localidad sí fue significativa (P = 
0,0360). La interacción triple no fue significativa (P = 0,9018). Cuando los datos se 
analizaron por genotipo (figura 2.4.B), P. Granar y P. Oasis GPC-B1 mostraron 
reducciones significativas en el PMG respecto a sus controles (P = 0,0005, P =  0,0029). 
El PMG de las líneas control en el ensayo 2011-A fue de 40,8 g, 
significativamente mayor respecto a las líneas GPC-B1 que promediaron 38,7 g (-5%, P 
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= 0,0099; figura 2.4.A). La interacción Gen x Genotipo no fue significativa (P = 
0,9326). No se observaron diferencias significativas en las líneas GPC-B1 de P. Granar 
o P. Oasis respecto a sus controles cuando los datos fueron analizados separadamente 
por genotipo (P = 0,1328; P = 0,1044; figura 2.4.B). 
En el ensayo 2011-B el PMG promedio para las líneas control fue de 36,38 g no 
observándose diferencias significativas con las líneas GPC-B1 que promediaron 35,61 g 
(-2,2%, P =  0,2107; figura 2.4.A). El interacción entre el gen y el genotipo (P = 0,8699) 
o la localidad (P = 0,4128) fue no significativa, como así tampoco la interacción triple 
(P = 0,7115). Cuando los datos se analizaron por genotipo (figura 2.4.B), ni BioINTA 
3000 ni P. Puntal GPC-B1 mostraron diferencias significativas con sus respectivos 
controles (P = 0,4352; P = 0,2596). 
 
Figura 2.4. Peso de mil granos para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los 
ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (A). Peso de mil granos por genotipo para las líneas 
cuasi isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (B). Los valores 
representan las medias aritméticas y las barras indican error estándar. Los asteriscos 
indican diferencias significativas: * P<0.05, ** P<0.01, ***P<0.001. 
 
 
2.3.1.5 - Granos m-2  
 
Con el objetivo de dilucidar la falta de diferencias significativas entre líneas 
cuasi isogénicas en el rendimiento a pesar de la reducción significativa en el PMG, se 
procedió a cuantificar los componentes de rendimiento; en este apartado se analizó el 
número de granos m-2.  
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Para el año 2009 las líneas control promediaron 17969,46 granos m-2 mientras 
que las líneas GPC-B1 presentaron un incremento significativo de 2376,43 granos m-2 
(P = 0,0038; figura 2.5.A). No se observaron diferencias significativas para las 
interacciones Gen x Genotipo (P =  0,1600) y Gen x Localidad (P = 0,0561); tampoco 
fue significativa la interacción triple (P = 0,3195). Cuando los datos se analizaron 
separadamente por genotipo (figura 2.5.B), la línea P. Granar GPC-B1 mostró un 
incremento significativo de 3439,01 granos m-2 comparado con su control (P = 0,0005) 
mientras que  las líneas cuasi isogénicas para P. Oasis no mostraron diferencias 
significativas entre sí (P = 0,3628). 
En el ensayo 2011-A, las líneas control promediaron 20839,42 granos m-2 
mostrando las líneas GPC-B1 un incremento de 358,85 granos m-2, sin embargo, la 
diferencia no fue significativa (P = 0,8007; figura 2.5.A), como así tampoco la 
interacción Gen x Genotipo (P = 0,5527). Cuando lo datos se analizaron por genotipo 
no se observaron diferencias significativas entre las líneas cuasi isogénicas P. Granar (P 
= 0,7707) ni P. Oasis (P = 0,4878; figura 2.5.B).  
En lo que respecta al ensayo 2011-B, las líneas control presentaron un valor de 
18468,31 granos m-2  mientras que las líneas GPC-B1 mostraron un incremento 
significativo de 1613,62 granos m-2 (P = 0,0192; figura 2.5.A). El gen no interaccionó ni 
con el genotipo ni con la localidad para este parámetro (P = 0,3956, P = 0,1978); 
tampoco se observó una interacción triple significativa en el modelo de ANOVA (P = 
0,9498). Cuando se analizaron los datos por genotipo (figura 2.5.B) no se observaron 
diferencias significativas en ninguno de los pares isogénicos para granos m-2  (BioINTA 
3000 P = 0,1939; P. Puntal =  0,0597).  
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Figura 2.5. Número de granos m-2 para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los 
ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (A). Número de granos m-2 separado por genotipo para 
las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (B). Los 
valores representan las medias aritméticas y las barras indican error estándar. Los 
asteriscos indican diferencias significativas: *P<0.05, ** P<0.01, ***P<0.001. 
 
 
2.3.1.6 - Espigas m-2 y Granos espiga-1 
 
Para intentar explicar el incremento en el número de granos m-2 en las líneas 
GPC-B1 se procedió a cuantificar dos parámetros que están relacionados con esta 
variable. Por un lado el número de espigas m-2 y por otro el número de granos espiga-1. 
El incremento en el número de granos m-2 puede ser explicado por: un incremento en el 
número de espigas m-2, en donde cada planta produciría un mayor número de macollos 
fértiles; un incremento en el número de granos espiga-1, lo cual estaría relacionado con 
un incremento en la fertilidad de las espiguillas o finalmente por la combinación de 
ambas variables.  Determinando los valores y significancia de ambos parámetros se 
comprenderá mejor los efectos del gen GPC-B1 sobre los componentes del rendimiento.  
 
2.3.1.6.1 - Espigas m-2  
 
En el ensayo 2009 las líneas control presentaron 438,44 espigas m-2 mientras que 
las líneas GPC-B1 mostraron un incremento significativo de 53 espigas m-2 (P = 0,0101; 
figura 2.6.A). Ninguna de las interacciones dobles que involucraban al gen fueron 
significativa (Gen x Genotipo: P = 0,0584; Gen x Localidad: P = 0,0584) como así 
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tampoco la interacción triple (P = 0,4818).  Cuando los datos se analizaron 
separadamente por genotipo (figura 2.6.B), P. Granar GPC-B1 mostró incrementos 
significativos en espigas m-2 respecto al control (P = 0,0240) mientras que P. Oasis no 
mostró diferencias entre las líneas cuasi isogénicas (P = 0,4379).  
Para el ensayo 2011-A, el promedio de espigas m-2 fue de 562,50 para las líneas 
control presentando las líneas GPC-B1 un incremento no significativo de 21,7 espigas 
m-2 (P = 0,6241; figura 2.6.A). La interacción Gen x Genotipo no fue significativa (P = 
0,5595). Cuando los datos se analizaron por genotipo (figura 2.6.B), P. Granar GPC-B1 
no mostró diferencias significativas respecto a su control (P = 0,5864) como así 
tampoco P. Oasis (P = 0,9333).   
En el ensayo 2011-B se observaron diferencias significativas entre las líneas 
control y GPC-B1. Las líneas control promediaron 543 espigas m-2 mientras que las 
líneas GPC-B1 presentaron un incremento de 88,4 espigas m-2 (P = 0,0151; figura 
2.6.A). La interacción Gen x Genotipo no fue significativa (P = 0,2689). Cuando los 
datos se analizaron por genotipo (figura 2.6.B), tanto BioINTA 3000 y P. Puntal GPC-
B1 mostraron incrementos significativos en espigas m-2 respecto a sus controles (P = 
0,0174; P = 0,0141). 
 
Figura 2.6. Espigas m-2 para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 
2011-A y 2011-B (A). Espigas m-2 separado por genotipo para las líneas cuasi 
isogénicas GPC-B1 para los ensayos 2009, 2011-A y 2011-B (B). Los valores 
representan las medias aritméticas y las barras indican error estándar. Los asteriscos 
indican diferencias significativas: * P<0.05, ** P<0.01, ***P<0.001. 
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2.3.1.6.2 - Granos espiga-1 
 
En el ensayo 2009 se cuantificó el número de granos por espigas; Las líneas 
control promediaron 41,17 granos espiga-1 no observándose diferencias significativas 
con las líneas GPC-B1 (P = 0,1721). No hubo interacción del gen con el genotipo (P = 
0,8303) ni con la localidad (P = 0,9710); la interacción triple no fue significativa (P = 
0,2253). Cuando los datos se analizaron por genotipo, no se observaron diferencias 
significativas entre los pares de líneas cuasi isogénicas (P. Granar: P = 0,3863; P. Oasis: 
0,2746).  
 
2.3.1.7 - Rendimiento espiga-1 y Evolución del peso de espiga durante el 
llenado de grano 
  
Para profundizar el conocimiento acerca de la determinación de rendimiento 
también se cuantificaron a nivel más detallado el rendimiento espiga-1 y se evaluó el 
peso espiga-1 durante el llenado de grano para el ensayo 2009 (Figura 2.7).  
 
2.3.1.7.1 - Rendimiento espiga-1 
 
Para el ensayo 2009 se observaron diferencias significativas entre líneas cuasi 
isogénicas GPC-B1 y control para el rendimiento espiga-1. Las líneas control 
promediaron 1,25 g mientras que las líneas GPC-B1 mostraron una reducción de 0,07 g  
(P = 0,0123) cuando los resultados fueron analizados a través de todos los genotipos y 
localidades.  El gen no interaccionó ni con el genotipo (P = 0,7232) ni con la localidad 
(P = 0,0673); tampoco fue significativa la interacción triple (P = 0,0616). Cuando los 
datos se analizaron por genotipo P. Granar no mostró diferencias significativas entre 
líneas control y GPC-B1 (P = 0,1600). En P. Oasis el efecto del gen no fue significativo 
(P= 0.0541), si se encontró una interacción significativa entre Gen x Localidad (P = 
0,0210) observándose que las líneas control pertenecientes a la localidad de Hurlingham 
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presentaban un rendimiento espiga-1 significativamente mayor que al resto de las 
combinaciones.  
 
2.3.1.7.2 - Evolución del peso de espiga durante el llenado de grano 
 
En P. Granar no se observaron diferencias significativas en la evolución del peso 
espiga-1 durante el llenado de grano entre líneas cuasi isogénicas a lo largo del ciclo de 
cultivo. En P. Oasis se observó la misma tendencia que en P. Granar no encontrándose 
diferencias significativas entre líneas control y GPC-B1. En la figura 2.7 puede 
observase la evolución en el peso espiga-1 para los pares isogénicos P. Granar y P. 
Oasis.  
 
Figura 2.7. Evolución del peso de espiga a lo largo de senescencia para las líneas cuasi 
isogénicas GPC-B1 P. Granar (A) y P. Oasis (B) ensayo 2009. DDA: Días Después de 
Antesis. Los valores representan las medias aritméticas y las barras indican error 
estándar. Los asteriscos indican diferencias significativas: * P<0.05, ** P<0.01, 
***P<0.001. 
 
 
2.3.1.8 - Biomasa aérea, índice de cosecha, índice de N y contenido de N 
en paja remanente.  
 
Los incrementos significativos  en rendimiento de proteína observados en las 
líneas GPC-B1 sugieren que el gen  mejoraría la economía del N favoreciendo su 
removilización desde los tejidos vegetales al grano. Para testear esta hipótesis se hizo un 
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análisis del balance del N en planta entera para el ensayo 2009 cuantificando los 
siguientes parámetros: Biomasa aérea (BA), índice de cosecha (IC), índice de cosecha 
de N (ICN) y contenido de N en paja remanente (CNPR). 
Para BA las líneas control promediaron 1724,30 g m-2 no observándose 
diferencias significativas con las líneas GPC-B1 (P = 0.9107) cuando los datos se 
analizaron a través de todos los genotipos y localidades (figura 2.8.A). La interacción 
Gen x Genotipo fue marginalmente significativa (P = 0,0489) mientras que la 
interacción Gen x Localidad no fue significativa (P = 0,9388). La interacción triple del 
modelo fue significativa (P = 0,0047). Mediante un test de Tukey se observó que las 
líneas evaluadas en Balcarce no presentaban diferencias entre sí pero si lo hacían 
respecto a las de Hurlingham con menor biomasa aérea. A su vez, en el ensayo de 
Hurlingham se observaron diferencias por efecto del genotipo pero no por efecto del 
gen. Cuando los datos de biomasa fueron analizados separadamente por genotipo no se 
observaron diferencias entre las líneas GPC-B1 respecto a sus controles (P. Granar: 
P=0,1582; P. Oasis: P=0,1943).  
El IC promedió 37,82% para las líneas control cuando los datos se analizaron a 
través de todos los genotipos y localidades no observándose diferencias significativas 
con las líneas GPC-B1 (P=0,9760; figura 2.8.B). La interacción Gen x Genotipo fue 
significativa (P = 0,0068) observándose que las líneas P. Oasis presentaban mayor IC 
que las líneas P. Granar. La interacción Gen x Localidad no fue significativa (P = 
0,7451) como así tampoco la interacción triple (P = 0,2025). Cuando los datos fueron 
analizados por genotipo, P. Granar GPC-B1 presentó un IC significativo mayor a su 
control (P = 0,0123) mientras que las líneas cuasi isogénicas para P. Oasis no mostraron 
diferencias significativas (P = 0,1230).   
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El ICN promedió 691,85  g kg-1 para las líneas control, observándose un 
incremento significativo en las líneas GPC-B1 de 48,77 g kg-1 (P=0,0082; figura 2.8.C). 
Las  interacciones dobles que involucraron al gen no fueron significativas (Gen x 
Genotipo: P = 0,1657; Gen x Localidad: P = 0,1399) como así tampoco la interacción 
triple (P = 0,1441). Cuando los datos se analizaron separadamente por genotipo P. 
Granar GPC-B1 presentó un incremento significativo por efecto del gen (P = 0.0081), a 
su vez, se observó una interacción significativa Gen x Localidad (P = 0,0420) en donde 
solamente en la localidad de Hurlingham el ICN fue significativamente diferente entre 
líneas cuasi isogénicas siendo mayor para la línea GPC-B1. En P. Oasis no se 
observaron diferencias entre líneas control y GPC-B1 (P = 0,3167) para el ICN.  
El CNPR para las líneas control promedió 6,80 g m-2 observándose una 
reducción significativa de las líneas GPC-B1 (P = 0,0004; figura 2.8.D). Las 
interacciones dobles que involucraron al gen fueron significativas (Gen x Genotipo: P = 
0,0238; Gen x Localidad: P = 0,0018). La interacción triple del modelo también fue 
significativa (P = 0,0062). Del test de Tukey correspondiente se desprende que todas las 
líneas GPC-B1 tuvieron valores de CNPR inferiores a su control; no se observaron 
diferencias significativas en ninguna de las líneas para los ensayos de Balcarce pero sí 
para los ensayos de Hurlingham en donde en P. Granar GPC-B1 el CNPR fue 
significativamente menor que su control. Cuando los datos se analizaron separadamente 
por genotipo en P. Granar se observó una reducción significativa en las líneas GPC-B1 
(P = 0.0032) y una interacción significativa Gen x Localidad (P = 0,0034) en donde no 
se observaron diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas en Balcarce pero sí 
se observaron diferencias significativas en Hurlingham, presentando menor CNPR las 
líneas portadores de GPC-B1. En P. Oasis no se observaron diferencias significativas 
entre control y GPC-B1 para CNPR (P =  0,1196).  
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Figura 2.8. Biomasa Aérea (A), Índice de cosecha (B), Índice de cosecha de Nitrógeno 
(C) y Contenido de Nitrógeno en la Paja Remanente (D) para las líneas cuasi isogénicas 
GPC-B1 del ensayo 2009. Los resultados corresponden a las medias aritméticas de P. 
Granar y P. Oasis y las barras indican error estándar. Los asteriscos indican diferencias 
significativas: *P<0.05, ** P<0.01, ***P<0.001. 
 
 
2.3.2 - Resultados Ensayo Fertilización 
 
Para determinar si la incorporación de GPC-B1 es factible como estrategia de 
mejoramiento para incrementar la CPG disminuyendo la aplicación de fertilizantes y si 
existe algún tipo de interacción entre ambos factores, se realizó un ensayo con las cuatro 
líneas cuasi isogénicas para GPC-B1 desarrolladas bajo dos condiciones de fertilidad 
contrastantes (fertilizado y no fertilizado) en dos localidades diferentes (INTA y 
FAUBA).  
2.3.2.1 – Concentración de proteína en grano 
 
Las líneas control promediaron una CPG de 98,42 g kg-1 mientras que las líneas 
GPC-B1 mostraron un incremento significativo de 6,11 g kg-1 (6%; P < 0,0001) cuando 
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los datos se analizaron incluyendo todas las variables en el modelo de ANOVA. El 
efecto de la fertilización también fue significativo (P < 0,0001), presentando mayor 
CPG el tratamiento fertilizado. El gen no interaccionó con la fertilización (P = 0,2362) 
ni con el genotipo (P = 0,3083), pero sí lo hizo con la localidad (P = 0,0004), indicando 
que el ambiente puede modular la expresión del gen. Para un análisis más detallado se 
analizó el efecto de GPC-B1 en función de cada localidad y tratamiento de fertilización. 
Como se observa en la figura 2.9, para la localidad de la FAUBA las líneas GPC-B1 
fertilizadas y no fertilizadas incrementaron significativamente la CPG en un 9,3% y un 
12,4%, respectivamente, en relación a sus controles (P = 0,0001; P < 0,0001). Para la 
localidad de Hurlingham no se observaron efectos significativos entre las líneas GPC-
B1 y control fertilizadas para CPG (P = 0,8390). Si se observaron diferencias 
significativas entre GPC-B1 y líneas control no fertilizadas, incrementando aquellas con 
el gen introgresado en un 3,5% la CPG (P = 0,0313). En el apartado A.2.4.2  del 
apéndice se detallan los ANOVAs realizados.  
 
Figura 2.9. Concentración de proteína en grano para las líneas cuasi isogénicas GPC-
B1 separado por localidad y tratamiento de fertilización. Los valores representan las 
medias aritméticas y las barras indican error estándar. Los asteriscos indican diferencias 
significativas por efecto de GPC-B1: * P<0.05, ** P<0.01, ***P<0.001. 
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2.3.2.2 – Rendimiento 
 
Las líneas control promediaron un rendimiento de 84,05 g m-1 mientras que las 
líneas GPC-B1 promediaron 83,90 g m-1 no observándose diferencias significativas 
cuando se incluyeron todas las variables  (P = 0,9423). El tratamiento de fertilización 
fue altamente significativo (P < 0,0001) presentando mayor rendimiento las líneas 
fertilizadas. GPC-B1 no interaccionó ni con la fertilización ni con la localidad (P = 
0,1376; P = 0,0584) pero si lo hizo con el genotipo (P = 0,0008).  
 
2.3.2.3 - Rendimiento de proteína 
 
Si bien las líneas GPC-B1 presentaron un mayor rendimiento de proteína 
respecto a las control (0,87 g m-1 vs 0,84 g m-1), las diferencias obtenidas no fueron 
significativas por efecto de la introgresión del gen (P = 0,2002). Si fue altamente 
significativo el efecto de la fertilización (P < 0,0001), presentando mayor rendimiento 
de proteína las líneas fertilizadas. Las interacciones Gen x Fertilización y Gen x 
Localidad no fueron significativas (P = 0,2160; P = 0,1926); si fue significativa la 
interacción del gen con el genotipo (P = 0,0004).  
 
2.3.2.4 - Peso de mil granos 
 
Se observó un efecto significativo de la introgresión de GPC-B1 sobre el peso de 
mil granos. Mientras que las líneas control promediaron 33,52 g, las líneas GPC-B1 
redujeron el PMG en 2,06 g (6%; P < 0,0001). El efecto de la fertilización también fue 
significativo sobre el PMG (P < 0,0001) promediando mayor PMG las líneas 
fertilizadas. El gen no interaccionó con la fertilización ni con la localidad (P = 0,2382; P 
= 0,7438) pero si lo hizo con el genotipo (P = 0,0004).  
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2.3.2.5 - Granos m-1 
 
Las líneas control promediaron 2527 granos m-1 mientras que las líneas GPC-B1 
mostraron un incremento significativo del 7,5% respecto a las control (2717 granos m-1; 
P = 0,0060) por efecto de la introgresión de GPC-B1 cuando los datos se analizaron en 
forma conjunta. El efecto de la fertilización también fue significativo (P < 0,0001) 
presentando,  un mayor número de granos m-1 las líneas fertilizadas. La interacción Gen 
x Fertilización no fue significativa (P = 0,1846) pero si aquellas que involucraron al gen 
con la localidad y el genotipo (P = 0,0012; P = 0,0027). De estos resultados se 
desprende que tanto la localidad como el Genotipo pueden modular la determinación del 
número de granos m-1 en función del alelo de GPC-B1. 
 
 
2.4 - Discusión 
 
2.4.1 – Concentración de proteína en grano 
 
GPC-B1 ha sido descripto como un gen que incrementa la CPG tanto en trigos 
tetraploides (trigo pasta) como hexaploides (trigo pan) (Brevis y Dubcovsky 2010). Los 
resultados expuestos en este capítulo muestran que cuando GPC-B1 fue introgresado en 
germoplasma de origen argentino la CPG se incrementó entre 3 a 8,11 g kg-1. Todas las 
líneas GPC-B1 presentaron incrementos significativos en la CPG salvo P. Oasis cuyas 
variaciones no fueron significativas respecto al control. En el ensayo de fertilización, la 
introgresión de GPC-B1 también estuvo asociada a incrementos significativos de la 
CPG. La ausencia de interacciones significativas entre GPC-B1 y el tratamiento de 
fertilización  indica que estos factores son principalmente aditivos y que diferentes 
combinaciones de fertilización y genotipo pueden utilizarse para obtener GPC similares. 
De acuerdo a los análisis por localidad y tratamiento de fertilización, los incrementos en 
la CPG por efecto de GPC-B1 serían más eficientes en condiciones de baja fertilidad. 
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GPC-B1 podría entonces utilizarse como estrategia complementaria a la fertilización. 
En ninguno de los ensayos se observaron interacciones del gen con el genotipo para 
CPG; si se encontraron interacciones significativas del gen con la localidad, lo cual 
indicaría que el ambiente puede modular la expresión de GPC-B1.  
Profundizando acerca de la disponibilidad de nutrientes inicial y el efecto de 
GPC-B1, notables son las diferencias en la disponibilidad de fósforo, entre la localidad 
de Hurlingham y FAUBA para el ensayo de fertilización. Concretamente, estas 
diferencias ambientales pudieron haber sido las causantes de la ausencia de diferencias 
significativas para la localidad de Hurlingham en los ensayos fertilizados. Por tal 
motivo, sería interesante profundizar acerca de la relación entre GPC-B1 y 
disponibilidad de nutrientes en futuras investigaciones con el objetivo de conocer con 
mayor detalle qué características ambientales modulan la expresión de estos genes con 
la consiguiente repercusión en la CPG. Los resultados recientemente detallados son 
similares a otros reportados en estudios previos. Mesfin et al. (2000) mostraron 
incrementos en la CPG de 9,6 a 11,5 g kg-1 en una población de líneas hexaploides 
recombinantes para GPC-B1. Chee et al. (2001) reportaron incrementos de 15 g kg-1 en 
CPG en una población de líneas segregantes para GPC-B1 en trigo tetraploide. A su 
vez, Blanco et al. (2002) observaron incrementos en el rango de 13-15 g kg-1 en una 
población derivada del cruzamiento entre los cultivares Messapia y T. turgidum var. 
dicoccoides. En experimentos realizados en años previos a los citados en este capítulo 
nuestro grupo de trabajo encontró incrementos significativos en CPG en el rango de 5,1-
10.9  g kg-1 para líneas cuasi isogénicas GPC-B1 en los cultivares P. Granar y P. Oasis 
en tres años bajo estudio (Tabbita 2008). En 2010, Brevis y Dubcovsky evaluaron la 
introgresión de GPC-B1 en seis trigos hexaploides y tres tetraploides. Las nueve líneas 
mostraron incrementos significativos en la CPG promediando las hexaploides 7,4 g kg-1 
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y las tetraploides 13,8 g kg-1. Las interacciones Gen x Genotipo y Gen x Localidad en 
sus ensayos fueron significativas para ambas especies. Kumar et al. (2011) también 
estudiaron el efecto de la introgresión de GPC-B1 en diez cultivares hindúes. Mediante 
un sistema de retrocruzas asistido con MAS obtuvieron  124 progenies con GPC-B1 
incorporado (BC3F5/F6). En siete de ellas observaron incrementos significativos en la 
CPG en el rango de 12,9-29,6% respecto a sus parentales. En estudios más recientes, 
Carter et al. (2012) evaluaron la introgresión de GPC-B1 en líneas cuasi isogénicas para 
el gen en dos cultivares de trigo primaveral (Scarlet y Tara2002) en el estado de 
Washington, USA durante los años 2006-2007. Encontraron que Tara2002 
incrementaba en un 0,5% la CPG por efecto de la introgresión de GPC-B1.   
Brevis et al. (2010) evaluaron también los beneficios del incremento en CPG por 
efecto de GPC-B1 en diversos parámetros de calidad panadera y pasta utilizando las 
líneas desarrolladas en Brevis y Dubcovsky (2010). El mayor CPG en las líneas GPC-
B1 hexaploides fue responsable del incremento significativo en la absorción de agua y 
tiempo a desarrollo/pico de la masa. Para los trigos tetraploides, el incremento en la 
CPG estuvo asociado a incrementos en la calidad del gluten, firmeza de la pasta y 
pérdida por cocción. Los resultados presentados por Brevis et al. (2010) confirman a 
aquellos reportados por Kovacs et al. (1998) en donde líneas de sustitución 
recombinantes para GPC-B1 presentaron mayor CPG y mejor visco elasticidad a causa 
de la introgresión del alelo de DIC.  
 
2.4.2 - Rendimiento en grano 
 
La etapa de llenado de granos está supeditada por la de senescencia y la 
sincronización de ambas es un factor determinante del rendimiento. No se observaron 
efectos negativos significativos del gen sobre rendimiento en ninguno de los 
experimentos y cultivares estudiados en este capítulo. Solo para el ensayo 2009 en la 
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localidad de Hurlingham se observó la ya comentada correlación negativa entre CPG y 
rendimiento (r = -0.692; P = 0.0003). Es importante recalcar que los resultados aquí 
mencionados provienen de ensayos que se desarrollaron en condiciones controladas, no 
sufriendo u observándose estreses hídricos y/o térmicos. Sería interesante evaluar el 
comportamiento de las líneas GPC-B1 bajo diferentes condiciones de estrés para así 
poder determinar su efecto sobre senescencia, concentración de proteínas y rendimiento.  
En Brevis y Dubcovsky (2010), ninguna de las nueve líneas isogénicas 
evaluadas presentó diferencias significativas en rendimiento por efecto de GPC-B1. Los 
autores también observaron que para algunas localidades la correlación CPG y 
rendimiento fue negativa y significativa. Kumar et al. (2011) tampoco reportaron 
efectos negativos del gen sobre el rendimiento. Al igual que en estudios anteriores, la 
correlación CPG y rendimiento fue negativa en sus ensayos.  Carter et al. (2012) 
evaluaron la introgresion de GPC-B1 en dos cultivares primaverales (Scarlet y 
Tara2002) durante dos años. En Scarlet no encontraron efectos negativos del gen para 
rendimiento; si observaron que para uno de los años bajo estudio, Tara2002 con GPC-
B1 introgresado redujo significativamente su rendimiento. 
Cabe destacar que en la presente tesis se utilizaron cultivares de rendimiento 
medio (ver resultados de la Red de Ensayos Comparativos de Trigo en el INASE; 
http://www.inase.gov.ar/). Los resultados aquí observados se limitan a estos cultivares y 
no implica que la introgresión de GPC-B1 en otros fondos genéticos presente el mismo 
efecto respecto a CPG y rendimiento. Sería interesante y necesario analizar el efecto de 
este gen en cultivares de alto rendimiento, su interacción con el fondo genético y el 
ambiente para así descartar posibles efectos adversos no observados en cultivares de 
rendimiento medio.  
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2.4.3 - Rendimiento de proteína 
 
Considerando que en términos generales la CPG incrementó por efecto de la 
introgresión de GPC-B1 y no se observaron diferencias significativas en rendimiento, se 
esperarían en ciertos casos incrementos significativos en el rendimiento de proteína por 
unidad de superficie. Tanto para el ensayo 2009 como para el ensayo 2011-B se 
encontraron incrementos positivos en el rendimiento de proteína de 39,23 kg ha-1 y 
104,76 kg ha-1, sin embargo, solo para el 2011-B los resultados fueron significativos. 
Cuando los resultados se analizaron por genotipo, si bien se observó una tendencia 
generalizada a incrementar el rendimiento de proteína por efecto de GPC-B1, los 
resultados solo fueron significativos para P. Granar 2009 y P. Puntal 2011. Para el 
ensayo de fertilización no se observaron incrementos significativos en el rendimiento de 
proteína ni interacciones del gen con el tratamiento de fertilización.  
En Brevis y Dubcovsky (2010) las líneas hexaploides GPC-B1 mostraron un 
incremento significativo de 56 kg ha-1 respecto a las control promediando estas últimas 
990 kg ha-1. Las líneas tetraploides GPC-B1 mostraron un incremento  no significativo 
de 60 kg ha-1  promediando las control 1180 kg ha-1. Si bien Kumar et al. (2011) 
encontraron incrementos en el rendimiento de proteína en sus ensayos (no especifica el 
número de progenies) las diferencias entre líneas GPC-B1 y control no fueron 
significativas, promediando estas últimas 863 kg ha-1. Carter et al. (2012) no informaron 
en sus resultados los efectos de GPC-B1 sobre rendimiento de proteínas, sin embargo, 
justificaron que los efectos positivos de la introgresión de GPC-B1 en sus cultivares 
estuvieron limitados debido a una estación de crecimiento corta y a altas temperaturas 
durante el llenado de granos afectándose la potencialidad del gen.  
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2.4.4 - Peso de granos 
 
Se ha reportado que la introgresión de GPC-B1 acelera la senescencia y la 
madurez del grano acortando el periodo de llenado pudiéndose afectar  así 
negativamente el peso de los granos (Uauy et al. 2006a/b; Brevis y Dubcovsky 2010). 
En este capítulo se observó un efecto significativo y negativo del gen sobre el PMG 
para los ensayos que involucraron a P. Granar y P. Oasis para el ensayo 2009 (reducción 
promedio de 2,53 g), no así para el resto de los cultivares en 2011 que igualmente 
mostraron una tendencia negativa para este parámetro por efecto de GPC-B1. En 
algunos casos el gen interaccionó con el genotipo, pero no con la localidad. Para el 
ensayo de fertilización todos los cultivares, salvo P. Puntal, mostraron reducciones 
significativas por efecto de GPC-B1 (reducción promedio de 2,42 g) no observándose 
interacción con la fertilización.  
Brevis y Dubcovsky (2010) observaron una caída significativa del 2,8% y del 
4,2% en el PMG en las líneas GPC-B1 hexaploides y tetraploides respectivamente 
(PMG hexaploides control: 42,6g – tetraploides control: 52,8g). Kumar et al. (2011) 
también informaron reducciones significativas en el PMG por efecto de GPC-B1 
cuando analizaron en conjunto las 124 progenies GPC-B1. Carter et al. (2012), también 
reportaron reducciones significativas en el PMG para las líneas GPC-B1 solo en uno de 
los años bajo estudio. Scarlet GPC-B1 redujo en 1,5 g el PMG mientras que Tara2002 
GPC-B1 en 1,6 g respecto a sus respectivos controles.  
 
 
2.4.5 - Componentes de rendimiento 
 
De acuerdo a lo comentado anteriormente, a pesar del efecto negativo de GPC-
B1 sobre el tamaño de grano, el rendimiento en las líneas que portaban el gen 
introgresado no se vio afectado. Que el rendimiento no haya sido afectado por el menor 
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tamaño de grano puede ser explicado por la capacidad compensativa de los diferentes 
genotipos de incrementar el número de granos m-2. 
Básicamente, en nuestros experimentos la reducción del tamaño de granos fue 
compensada por un incremento en el número de granos m-2 debido a un incremento en 
el número de espigas m-2 no observándose diferencias en el número de granos espiga-1.  
Respecto al número de granos m-2 se observó un incremento generalizado por 
efecto de GPC-B1 en el rango de 358,85 -2376,43 granos m-2 siendo significativa la 
diferencia solo en P. Granar cuando los datos se analizaron por genotipo. No hubo 
interacciones del gen con la localidad o el genotipo. A su vez, las líneas GPC-B1 
mostraron incrementos significativos en el rango de 22-88 en espigas m-2 a través de 
todos los experimentos comparado con las líneas control. Cuando los datos se 
analizaron por genotipo, P. Granar, BioINTA 3000 y P. Puntal GPC-B1 presentaron 
incrementos significativos para este parámetro. No se observaron interacciones del gen 
con el resto de las variables. Para número de granos espiga-1 no hubo diferencias ni 
interacciones de ningún tipo para los resultados analizados. A su vez, cuando se evaluó  
el peso de espigas a lo largo del llenado de granos no se observaron diferencias entre 
líneas cuasi isogénicas. Para el ensayo de fertilización también se observaron 
incrementos significativos para el número de granos por efecto de GPC-B1. A su vez, 
las interacciones del gen con el tratamiento de fertilización no fueron significativas. 
Con los resultados aquí obtenidos solo se puede especular acerca del efecto de 
GPC-B1 sobre la compensación de rendimiento ya que el número espigas m-2 
producidos por los cereales está afectado por muchos factores ambientales, incluyendo 
disponibilidad de N y niveles de citocininas (Wang y Below 1996; Liu et al. 2011). La 
concentración de citocininas esta modulada en parte por la concentración de N 
disponible (Sakakibara et al. 2006). En consecuencia, es posible que afectando el 
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metabolismo del N, GPC-B1 esté indirectamente afectando la producción de macollos. 
En conclusión, las líneas GPC-B1 compensaron el efecto negativo de GPC-B1 sobre el 
tamaño del grano mediante un incremento en el número de macollos no exhibiendo 
reducciones significativas en el rendimiento. Estos resultados muestran que la CPG 
puede incrementarse sin reducir el rendimiento, contrario a la ya comentada correlación 
negativa CPG y rendimiento.  
Brevis y Dubcovsky (2010) también evaluaron el efecto de GPC-B1 sobre 
diversos componentes de rendimiento. No observaron efectos significativos en espigas 
m-2 y/o granos por espiga por la introgresión de GPC-B1. Kumar et al. (2011) también 
analizaron algunos componentes de rendimiento en sus ensayos. Si bien en las líneas 
GPC-B1 mostraron mayor número de espigas m-2 las diferencias no fueron 
significativas respecto a los controles. Tampoco observaron diferencias significativas 
para el número de granos espiga-1 entre líneas cuasi isogénicas.  
 
2.4.6 - Balance de Nitrógeno en la planta 
 
Para determinar el origen de la mayor CPG y rendimiento de proteína, se 
evaluaron ciertos componentes que participan en el balance de N en la planta.  
Para los ensayos analizados no se encontraron diferencias significativas en BA 
ni IC cuando los datos se analizaron en conjunto. Cuando los datos se analizaron por 
genotipo, P. Granar 2009 mostró un incremento significativo en el IC debido a su mayor 
rendimiento. También se observó un incremento significativo promedio del 7% en el 
ICN acompañado por reducciones significativas en el CNPR del 21,4%. Estas 
tendencias se trasladaron a los genotipos individuales, aunque solamente en P. Granar 
fueron significativos. Estos resultados evidenciarían que GPC-B1 mejoraría la economía 
del N favoreciendo la removilización de los tejidos vegetales al grano.  
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Brevis y Dubcovsky (2010) no observaron diferencias significativas en BA e IC 
para las líneas isogénicas hexaploides, pero si encontraron que las líneas GPC-B1 
redujeron significativamente, en un 15%, la concentración de N en la paja remanente. 
Cuando analizaron los resultados separadamente por genotipo, solamente dos de las 
líneas isogénicas hexaploides mostraron diferencias significativas por efecto de la 
introgresión de GPC-B1. Cuando analizaron el ICN observaron un incremento 
significativo promedio de 10,7% en las líneas GPC-B1 respecto a los controles. La 
interacción Gen x Genotipo fue significativa. Cuando analizaron los datos 
separadamente por genotipo, tres de las seis líneas GPC-B1 evaluadas mostraron 
incrementos significativos en el ICN respecto a sus controles. Carter et al. (2012) 
también analizaron el contenido de N en la paja y no encontraron diferencias 
significativas para las líneas isogénicas de Scarlet y Tara2002.  
Según Brevis y Dubcovsky (2010), el menor CNPR y el incremento en el ICN 
sugiere que una mayor proporción del N acumulado en las estructuras vegetativas fue 
removilizado al grano con mayor eficiencia en las líneas GPC-B1 respecto a las líneas 
control. Kade et al. (2005) propusieron también, con experimentos realizados en 
invernáculo, una mayor eficiencia de removilización del N por efecto de GPC-B1 
cuando observaron en un conjunto de líneas de sustitución recombinantes un mayor 
CPG y menor contenido de N en la paja remamente en las líneas positivas para GPC-
B1. Utilizando líneas con los genes GPC silenciados por RNAi, Uauy et al. (2006b) 
observaron que aquellas plantas con niveles reducidos de los transcriptos de GPC 
presentaron un retraso en la senescencia, menor CPG y mayor N residual en hoja 
bandera respecto a las plantas control. Estos resultados apoyaron la hipótesis de una 
mayor eficiencia de removilización en plantas con mayores niveles de expresión de los 
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genes GPC, lo cual fue demostrado por Waters et al. (2009) mediante un estudio más 
detallado de la translocación de nutrientes al grano en las líneas RNAi de GPC.  
 
 
2.5 – Conclusión 
 
La introgresión de GPC-B1 estuvo asociada con incrementos significativos de la 
CPG en diversos germoplasmas de origen argentino a través de diferentes ambientes. Se 
ha demostrado que su incorporación en cultivares comerciales tiene el potencial de 
incrementar el rendimiento de proteína a través de una mayor eficiencia de 
removilización del N acumulado en la planta sin efectos negativos sobre el rendimiento. 
A su vez, el gen GPC-B1 podría utilizarse como estrategia para hacer más eficiente el 
uso de fertilizantes de acuerdo a los resultados observados en los ensayos de 
fertilización. En base a estos resultados puede aceptarse la hipótesis de que GPC-B1 
incrementa la CPG en cultivares argentino en diferentes ambientes.  
Considerando que la CPG se trata de un factor cuantitativo (Kuspira y Unrau 
1957; Law et al. 1978; Stein et al. 1992; Snape et al. 1996; Kulwal et al. 2005), la 
expresión de GPC-B1 puede ser influenciada por interacciones genotípicas y 
ambientales, motivo por el cual, estas mismas deben ser tomadas en consideración para 
decidir que combinaciones pueden resultar beneficiadas de la incorporación del gen.   
En conclusión, debido a que  GPC-B1 está ausente en la mayoría de los 
cultivares modernos (Uauy et al. 2006b) su incorporación en los programas de 
mejoramiento tiene el potencial de incrementar la CPG y así la calidad y aptitud 
nutricional en un amplio rango de germoplasmas. 
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CAPÍTULO III 
 
 
 
Efectos de la introgresión del gen GPC-B1 sobre la 
acumulación de micro y macronutrientes  en el 
grano 
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3.1 - Introducción  
 
Todos los organismos vivos necesitan nutrientes inorgánicos para mantener el 
metabolismo funcional, y los humanos los obtienen a partir de su dieta (Welch y 
Graham 2004). Sin embargo, la mayoría de los cereales, incluyendo el trigo, usualmente 
contienen cantidades subóptimas de micronutrientes, especialmente Fe y Zn, y la 
mayoría de este contenido es removido durante la molienda (Borrill et al. 2014). En 
varias regiones del planeta los cereales son la principal fuente de alimento, en donde, las 
deficiencias de macro y micronutrientes son un problema frecuente.  
Según Stein (2010), actualmente se cuentan principalmente con cuatro 
estrategias para combatir la deficiencia de micronutrientes: diversificación de la dieta, 
suplementación, fortificación y biofortificación. Si bien la diversificación de la dieta es 
la opción más sencilla, en muchos casos su aplicación está limitada por los costos 
mayores de los alimentos ricos en nutrientes y la dificultad de generar cambios en los 
hábitos de consumo (Brinch-Pedersen et al. 2007; Zimmermann y Hurrell 2007). La 
suplementación consiste en el consumo de pastillas y tabletas como fuente de minerales, 
mientras que la fortificación implica el agregado de los nutrientes en los alimentos. La 
aplicación de dichas estrategias requiere una continua producción y manufacturación, 
una eficiente distribución y una adecuada incorporación a la dieta lo cual hace elevado 
los costos de su implementación (Nantel y Tontisirin 2002; Nestel et al. 2006). La 
biofortificación elude estas dificultades ya que consiste en  incrementar la concentración 
de micronutrientes en los cultivos mediante el mejoramiento genético vegetal (Bouis 
2000; Brinch-Pedersen et al. 2007; Tiwari et al. 2010). Varios autores sostienen que 
dicha alternativa es la solución más económica y sustentable para mejorar la 
concentración de nutrientes en el grano de los cereales (Welch y Graham 2004; Bouis 
2007; Cakmak 2008; Peleg et al. 2009; Graham et al. 2007). El mejoramiento genético, 
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ya sea utilizando metodologías convencionales o transgénicas, tiene la ventaja que una 
vez completado el desarrollo de la planta mejorada, los beneficios de los cultivos 
mejorados son sustentables en el tiempo con bajos niveles de inversión (Gómez-Galera 
et al. 2010). 
En los últimos 50 años el principal objetivo del mejoramiento moderno ha sido 
incrementar el rendimiento dejando de lado o subestimando la calidad nutricional 
(Rawat et al. 2013); en consecuencia, la mayoría de los cultivares modernos hoy en día 
tienen variabilidad limitada para la concentración de minerales, especialmente 
micronutrientes (Graham et al. 2001; Bouis 2003). Varios estudios han demostrado que 
existe una amplia variación en la concentración de nutrientes en las especies silvestres 
de cereales. El CGIAR (The Consultative Group on International Agricultural Research, 
http://www.cgiar.org/), a través de la iniciativa Harvest Plus (www.harvestplus.org), ha 
evaluado variabilidad genética para concentración de micronutrientes en los principales 
cultivos, incluyendo trigo, arroz y maíz (CIAT/IFPRI, 2002). Sus estudios concluyeron 
que las especies silvestres portan suficiente variabilidad genética para mejorar la 
concentración de minerales y que las concentraciones en las líneas silvestres exceden las 
encontradas en los cultivos modernos (Cakmak et al. 2000; Chávez et al. 2005; 
Vreugdenhil et al. 2005; White y Broadley 2009). El CIMMYT arribó a la misma 
conclusión evaluando más de 3000 líneas de trigo para concentración de Fe y Zn 
(Monasterio y Graham 2000). 
El gen GPC-B1 también está asociado a incrementos significativos en la 
concentración de micronutrientes (Cakmak et al. 2004). Uauy et al. (2006b) 
demostraron que plantas transgénicas RNAi para los genes GPC reducían 
significativamente las translocación de nutrientes al grano (reducción promedio del 30% 
en la CPG y concentración de Fe y Zn), hipotetizando que estos factores de 
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transcripción modularían la expresión de genes de transporte.  A su vez, Distelfeld et al. 
(2007) observaron incrementos significativos del 18% para Fe, del 12% para Zn y del 
29% para Mn en líneas de sustitución recombinantes para GPC-B1.  
Si bien estos estudios fueron los primeros en asociar la variación alélica en 
GPC-B1 con la variación en la concentración de micro y macronutrientes, los mismos 
fueron desarrollados utilizando líneas transgénicas o líneas de sustitución 
recombinantes. Para determinar el valor comercial de GPC-B1 es necesario testearlo en 
materiales modernos y en fondos genéticos uniformes. Los estudios a campo de líneas 
isogénicas son necesarios para evaluar el efecto de este alelo en condiciones similares a 
las utilizadas en la producción comercial. Este tipo de estudios no se ha realizado para 
variedades de trigo argentinas.  
En la Argentina existe una ley (25.630) promulgada por el Congreso de la 
Nación que determina que la harina de trigo destinada al consumo, que se comercialice 
en el mercado nacional, debe ser adicionada con hierro, ácido fólico, tiamina, 
riboflavina y niacina (http://www.anmat.gov.ar/). De esta manera se reconoce a nivel 
nacional la necesidad de incrementar el valor nutritivo de este cereal, base de la 
alimentación de gran parte de la población. El incremento de la calidad nutritiva del 
trigo mediante el mejoramiento genético es una estrategia válida que podría contribuir al 
objetivo de fortificar la harina para consumo.  
En el presente capítulo se propone evaluar el efecto de la introgresión del gen 
GPC-B1 como estrategia para incrementar la concentración de micro y macronutrientes 
en el grano en germoplasma argentino poniendo a prueba la segunda parte de la primer 
hipótesis en donde se plantea que la introgresión de GPC-B1 en cultivares argentinos 
puede incrementar, además de la CPG, la concentración de nutrientes en el grano. Para 
este objetivo se evaluó la concentración y rendimiento en grano a cosecha de cuatro 
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micronutrientes (Fe, Zn, Mn y Cu) y cuatro macronutrientes (Ca, Mg, K y P) para las 
líneas cuasi isogénicas GPC-B1 desarrolladas en los fondos genéticos P. Oasis, P. 
Granar, P. Puntal y BioINTA 3000.  
 
3.2 - Materiales y Métodos 
 
3.2.1 - Material Vegetal y diseño experimental 
 
Para este ensayo se utilizaron los cuatro pares de líneas cuasi isogénicas para 
GPC-B1 descriptos en el capítulo II: P. Oasis, P. Granar, BioINTA 3000 y P. Puntal. 
Las muestras de grano fueron tomadas a cosecha de los Ensayos 2011 solo para la 
localidad de Hurlingham, lo cual permitió analizar estadísticamente las muestras en 
conjunto como un ensayo individual no particionado. El diseño experimental fue el 
mismo que el utilizado en el Ensayo 2011-A. Brevemente, consistió en un DBCA en 
donde las unidades experimentales tuvieron una superficie de 5 m2 y el número de 
bloques fue de cinco, la distancia entre surcos fue de 20 cm con una densidad de 
siembra de 300 plantas por m-2. Para más detalles acerca de fecha de siembra, 
fertilización, irrigación y sanidad del cultivo ver descripción en materiales y métodos 
correspondiente a los ensayos 2011 del capítulo II (ver apartado 2.2.3). 
 
3.2.2 - Determinaciones de micro y macronutrientes 
 
Para el analisis de micro y macronutrientes, dos gramos de harina para cada 
repetición, obtenidas utilizando un molinillo con malla de 1 mm, fueron enviadas al 
Instituto de Floricultura del Centro Nacional de Investigaciones Agropecuarias, INTA. 
Las determinaciones se realizaron utilizando un  espectrofotómetro de absorción 
atómica, Marca Varian modelo 220 A (http://inta.gob.ar/unidades/214000). Para fósforo 
se utilzó el método espectro fotométrico. 
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Las concentración se expresan en mg kg−1 para los micronutrientes y en g kg-1 
para los macronutrientes. Se calculó tambien el rendimiento de micro y macronutrientes 
en grano multiplicando la concentración de micro (mg kg−1) o macronutrientes (g kg-1) 
por el rendimiento en grano (kg ha-1) descriptos en el capítulo II (apartado 2.3.1.2). 
 
3.2.3 - Análisis estadísticos 
 
Los datos fueron analizados mediante ANOVAs usando el software estadístico 
“Infostat” (Di Rienzo et al. 2011). Cuando los ANOVAs arrojaban diferencias 
significativas para las interacciones se utilizó el test de Tukey para comparar las 
diferencias entre medias (Steel y Torrie 1989). Los datos fueron analizados usando un 
sistema factorial de 2 niveles: Gen (GPC-B1/control), y Genotipo (‘P. Oasis’, ‘P. 
Granar’, ‘BioINTa 3000’ y ‘P. Puntal’). El modelo estadísitico utilizado para este 
análisis se detalla en el apartado A.3.1 del apéndice. Posteriormente los datos fueron 
analizados separadamente por genotipo mediante un sistema de 1 nivel: Gen (GPC-
B1/control). El nivel de significancia utilizado fue α = 0,05. 
Los supuestos del ANOVA fueron corroborados para todos los parámetros 
cuantificados como se explica en capítulo II (apartado 2.2.2.3). En el apartado A.3.2 del 
apéndice se adjuntan los resultados para los tres supuestos restantes para todas las 
variables cuantificadas. Aquellas variables que no cumplieron los supuestos del 
ANOVA, fueron transformadas y re-corroboradas. Para estos casos, las medias se 
presentan en las escalas originales, mientras que las probabilidades P corresponden a los 
ANOVAS calculadas en base a los datos transformados.  
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3.3 – Resultados 
 
En el apartado A.3.3 del apéndice se detallan todos los análisis de ANOVA 
realizados.  
Para concentración de micro y macronutrientes, solo se observó un efecto 
significativo del gen GPC-B1 para Fe, Mn y Ca (P < 0,001; P = 0,0047 y P = 0,0361) 
cuando los resultados se analizaron tomando en cuenta todos los genotipos. Mientras 
que las líneas control promediaron 30,91 mg kg−1 para Fe, 26,96 mg kg−1 para Mn y 
0,26 g kg-1 para Ca las líneas GPC-B1 incrementaron significativamente las 
concentraciones en un 44,8%, 13,4% y 11,5% para cada nutriente, respectivamente.  
A su vez, el rendimiento total de Fe en grano también mostró un incremento 
significativo en las líneas GPC-B1 en relación a las líneas control (P < 0,001). Las 
líneas control promediaron 256,81 g ha-1, mientras que las líneas con el gen 
introgresado mostraron un incrementó del 50,4%.  
Cuando se analizó el efecto de GPC-B1 separadamente por genotipo se 
observaron diferencias entre líneas cuasi isogénicas dependiendo el nutriente y cultivar  
evaluados. 
Las líneas GPC-B1 BioINTA 3000, P. Granar y P. Puntal incrementaron 
significativamente la concentración de Fe en grano en un 64,78%, 38,62% y 44,67%, 
respectivamente, comparado con sus controles (P = 0,0088; P = 0,0138; P = 0,0032; 
figura 3.1).  
Cuando se analizó el rendimiento en grano  para cada nutriente (concentración 
en grano, mg kg-1 o g kg-1, por rendimiento en grano, kg ha-1) se observaron diferencias 
dependiendo el cultivar (figura 3.1). 
 En BioINTA 3000, las líneas GPC-B1 incrementaron el rendimiento de todos 
los nutrientes evaluados, sin embargo, estas diferencias fueron significativas solo para 
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Fe y Mn (P = 0,0130; P = 0,0232). Mientras que las líneas control promediaron 217,46 
g ha-1 de Fe y 224,54 g ha-1 de Mn, las líneas GPC-B1 mostraron incrementos de 157,35 
g ha-1 (72,4%) y de 27,68 g ha-1 (12,3%) de Fe y Mn respectivamente (figura 3.1). 
En P. Oasis también se observó una tendencia similar a la observada en 
BioINTA 3000, en donde, las líneas GPC-B1 mostraron mayores rendimientos de 
nutrientes respecto a las control; sin embargo, solo para Mn y Ca se observaron 
diferencias significativas (P = 0,0033 y P = 0,00436). Las líneas control promediaron 
287,4 g ha-1 de Mn y 1383,81 g ha-1 de Ca incrementando las líneas GPC-B1 56,67 g ha-
1
 (19,7%) y 306,88 g ha-1 (22,2%) el rendimiento de estos nutrientes respectivamente 
(figura 3.1).  
En P. Puntal si bien las líneas GPC-B1 también mostraron una tendencia a 
incrementar el rendimiento de nutrientes, las diferencias fueron solo significativas para 
el rendimiento de Fe (P = 0,0044). Para este nutriente, las líneas control promediaron 
192,56 g ha-1 incrementado las líneas GPC-B1 118,87 g ha-1 (61,7%) el rendimiento en 
grano (figura 3.1). 
En P. Granar, si bien las líneas GPC-B1 solo tendieron a incrementar el 
rendimiento en grano de Fe y Mn, no se observaron diferencias significativas para 
ninguna de las comparaciones estadísticas efectuadas (figura 3.1).  
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Figura 3.1. Efectos de la introgresión del gen GPC-B1 sobre la concentración de micro 
y macronutrientes (panel izquierdo) y rendimiento de micro y macronutrientes en grano 
(panel derecho) para las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 BioINTA 3000, P. Puntal, P. 
Oasis y P. Granar del ensayo 2011, localidad de Hurlingham (incluye págs. 67 y 68). 
Los valores representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos 
indican diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas,*P< 0.05, **P<0.01, 
***P<0.001. 
 
3.4 – Discusión 
 
La acumulación de minerales en el grano esta primeramente determinada por la 
cantidad absorbida por las raíces en la etapa vegetativa y posteriormente por la 
proporción removilizada al grano durante el llenado de granos. Estudios previos 
mostraron que el alelo GPC-B1 no solo incrementaría la CPG, sino también la 
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concentración de otros nutrientes tales como Fe y Zn (Uauy et al. 2006b; Distelfeld et 
al. 2007).  
Si bien para la concentración de micro y macronutrientes en el grano se observó 
un incremento generalizado en las líneas GPC-B1, el mismo solo fue significativo para 
Fe;  las líneas GPC-B1 BioINTA 3000, P. Puntal y P. Granar incrementaron 
significativamente en promedio un 49,36 % la concentración de este nutriente respecto a 
las líneas control. Cuando se analizó el rendimiento de micro y macronutrientes 
(concentración por rendimiento de grano), nuevamente el Fe resultó significativo; las 
líneas GPC-B1 BioINTA 3000 y P. Puntal incrementaron en promedio el rendimiento 
de Fe en un 67,04 % respecto a las líneas control. BioINTA 3000 GPC-B1 también 
mostró incrementos significativos en Mn del 12,3% respecto a las plantas control. P. 
Oasis GPC-B1 mostró incrementos significativos de Mn y Ca del 29,7% y 23,5% 
respectivamente respecto a las líneas control. El efecto del genotipo fue significativo 
para la mayoría de los nutrientes. Según los resultados, BioINTA 3000 y P. Puntal 
mostrarían un mejor comportamiento para incrementar la concentración de nutrientes 
por la introgresión de GPC-B1. 
Distelfeld et al. (2007) analizaron el efecto de la introgresión del alelo GPC-
B1sobre la concentración de nutrientes utilizando líneas de sustitución recombinantes. 
Las líneas portadoras del gen funcional incrementaron un 12% la concentración de Zn, 
18% la concentración de Fe y 29% la concentración de Mn. A su vez, estos incrementos 
fueron consistentes a lo largo de cinco ambientes diferentes. Carter et al. (2012) también 
evaluaron la introgresión de GPC-B1 para concentración de micro y macronutrientes en 
dos pares de líneas isogénicas de trigo hexaploides adaptadas a condiciones del norte de 
Estados Unidos. En uno de los cultivares evaluados (Scarlet) las líneas GPC-B1 
incrementaron un 8% la concentración de Ca en el grano. Cuando analizaron la 
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concentración de Fe, las líneas con el alelo funcional mostraron reducciones 
significativas del 27% y 38% en dos años bajo estudio. No encontraron diferencias para 
Mg, Cu o Zn en ninguno de los dos pares de líneas isogénicas evaluadas. Asplund et al. 
(2010) analizaron la concentración de micro y macronutrientes en cuarenta variedades 
de trigo primaverales de origen sueco que diferían en la funcionalidad de GPC-B1. 
Observaron que aquellas variedades que portaban el alelo funcional GPC-B1 tenían 
mayores concentraciones significativas de Ca, Mg, P, S y Mn respecto a las líneas sin el 
gen GPC-B1 funcional; también cuantificaron el rendimiento de los nutrientes por 
maceta y solo P y Mg fueron significativos entre genotipos.  
El incremento significativo de algunos de los nutrientes en el grano pudo 
deberse a una mayor disponibilidad de los mismos para ser transportados al órgano 
destino,  a una mayor eficiencia de transporte o la combinación de ambas. Cientos a 
miles de proteínas interactúan con los micro y macronutrientes ya sea como substratos, 
en forma estructural o catalítica (Broadley et al. 2007). A su vez, los cloroplastos son 
sitios de almacenaje de hierro (Terry y Abadía, 1986). Como se ha comentado 
anteriormente, el gen GPC-B1 acelera la senescencia (Uauy et al. 2006a/b), lo cual 
podría asociarse a una mayor tasa de degradación de proteínas. Esta posible mayor 
degradación proteica podría haber incrementado la disponibilidad de micro y 
macronutrientes en las células, especialmente hierro, para ser transportados a los 
órganos destino (Ver capítulo siguiente acerca del efecto de GPC-B1 sobre parámetros 
fisiológicos y bioquímicos).  
Waters et al. (2009) utilizando las líneas RNAi para GPC-B1 analizaron la 
concentración en grano de nueve nutrientes a lo largo de senescencia. En siete de ellos, 
incluyendo Fe y Zn, las líneas RNAi mostraron una menor concentración a lo largo de 
senescencia comparado con las líneas control y las diferencias fueron significativas. 
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Para Ca y K las líneas RNAi mostraron mayor concentración respecto a las líneas 
control y las diferencias fueron significativas. También observaron que la concentración 
de N, Fe y Zn en toda la planta incluyendo los granos no difería entre líneas RNAi y 
control concluyendo que la absorción y acumulación no era afectada por los genes GPC. 
En sus estudios transcriptómicos utilizando las líneas RNAi para los genes GPC, Cantu 
et al. (2011) identificaron que ciertos genes relacionados con el transporte de iones 
metálicos eran reprimidos durante la senescencia en las líneas transgénicas mientras que 
en las líneas control mostraban un incremento durante senescencia. La introgresión de la 
copia funcional de GPC-B1 en los cultivares utilizados en este capítulo pudo haber 
incrementado la transcripción de genes relacionados con el transporte de nutrientes al 
grano aumentando la translocación de los mismos desde los órganos fuente hacia los 
destino.  
Hoy en día existen diversos niveles de acción y estrategias para incrementar la 
concentración de nutrientes en los alimentos. Ciertas técnicas agronómicas tales como la  
fertilización, corrección de la alcalinidad del suelo o rotación de cultivos (Rengel et al. 
1999; Fageria 2009; White y Broadley 2011) son alternativas viables para favorecer la 
deposición de micro y macronutrientes en los granos. Una de las estrategias más 
atractivas es la aplicación foliar de microelementos, sin embargo, cuenta con algunas 
desventajas tales como la rápida oxidación de las formas disponibles del fertilizante 
disminuyendo su eficiencia de aplicación y absorción y los costos asociados a esta 
práctica (Zhang et al. 2010). Otras estrategias son las ya comentadas diversificación de 
la dieta, suplementación y fortificación. Si bien estas opciones son válidas, están 
asociadas a cambios en los hábitos de consumo y elevados costos de producción, 
infraestructura y distribución (Brinch-Pedersen et al. 2007; Zimmerman y Hurrel 2007; 
Nantel y Tontisirin 2002; Nestel et al. 2006). La biofortificación mediante el 
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mejoramiento genético, tal como la introgresión de GPC-B1 en cultivares modernos, es 
una opción válida ya que permite incrementar la concentración de ciertos nutrientes en 
las plantas en forma permanente (Gómez-Galera et al. 2010). 
Actualmente en la Argentina es escasa la caracterización acerca de la 
concentración de micro y macronutrientes en las variedades comerciales de trigo. A su 
vez, no existen programas nacionales de mejoramiento que aborden la temática de la 
biofortificación para incrementar la concentración de micro y macronutrientes en el 
grano (http://inta.gob.ar/). 
El desarrollo de cultivares con una mayor removilización de N y micronutrientes 
al grano puede tener impactos positivos en la calidad nutricional, la calidad y/o en la 
reducción del uso de fertilizantes. Por lo tanto, la introgresión del alelo funcional de 
GPC-B1 se presenta como un objetivo válido para programas de mejoramiento de trigo 
interesados en estas características. En el pasado, el conocimiento limitado sobre el 
metabolismo de las plantas y la falta de fuentes de variación para determinados 
caracteres limitaban el desarrollo de nuevos cultivares con mejores aptitudes 
nutricionales. Las herramientas moleculares y fuentes de variación descriptas en este 
capítulo tienen el potencial de acelerar el mejoramiento vegetal en lo que respecta a la 
calidad nutricional de los cultivos.    
 
3.5 - Conclusión  
 
Se ha demostrado en este capítulo que la introgresión de GPC-B1 incrementó la 
removilización de ciertos nutrientes al grano, principalmente Fe, en germoplasma 
argentino. La primera hipótesis de la tesis planteaba que la introgresión del gen GPC-B1 
incrementa la CPG y las concentraciones de Fe y Zn en el grano de trigo. Los resultados 
presentados en este capítulo confirmaron los incrementos esperados en Fe pero no 
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mostraron incrementos significativos para la concentración de Zn. El incremento en las 
concentraciones de proteína y Fe en grano son suficientes para justificar la 
incorporación de GPC-B1 en los programas nacionales de mejoramiento de trigo.   
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CAPÍTULO IV 
 
 
Variables fisiológicas y bioquímicas de los efectos 
del gen GPC-B1 
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4.1 - Introducción 
 
Una vez que el proceso de senescencia comienza este conlleva a una 
removilización masiva de nutrientes desde los órganos fuente a través del floema hasta 
los granos en desarrollo. El N juega un papel crítico ya que es el nutriente más limitante 
en la determinación del crecimiento, rendimiento y calidad (Fischer 2008). Durante el 
proceso de senescencia, las macromoléculas que lo contienen son hidrolizadas y 
convertidas a moléculas más simples previo a su carga en el floema y retranslocación a 
los órganos destino (ver Distelfeld et al. 2014). Se ha demostrado que los genes GPC 
juegan un papel central en la regulación de la senescencia y removilización del N y 
otros nutrientes (Guo y Gan 2006, Uauy et al. 2006b, Heidlebaugh et al. 2008; 
Distelfeld et al. 2007). Utilizando líneas RNAi para los genes GPC, Uauy et al. (2006b) 
observaron un retraso de tres semanas en la senescencia y menor CPG y 
concentraciones de Fe y Zn en grano, demostrando el importante rol que cumple esta 
familia en la activación de este proceso en trigo. A su vez, se ha demostrado que la 
introgresión de la copia adicional GPC-B1 aceleró la senescencia y la madurez del 
grano en líneas tetraploides y hexaploides (Brevis y Dubcovsky 2010). 
Este capítulo describe brevemente el metabolismo del N en la planta desde la 
absorción hasta su removilización desde las hojas a los granos en desarrollo y su 
importancia en la determinación de la  CPG y por lo tanto la calidad nutricional del 
grano. Luego se presentan y discuten los resultados que ponen a prueba la segunda 
hipótesis de la tesis. 
 
4.1.1 -Metabolismo del N en la planta 
 
4.1.1.1 - Fuentes de N y absorción  
 
La forma en la cual el N es absorbido depende principalmente de las 
adaptaciones que presentan las plantas al tipo de suelo. Aquellas adaptadas a suelos 
- 78 - 
 
 
ácidos generalmente absorben el N en forma de amonio o aminoácidos, mientras que 
plantas adaptadas a suelos básicos o más aeróbicos, tales como el trigo, lo hacen 
principalmente bajo la forma de nitratos (Maathuis 2009).  
En las plantas vasculares, la absorción de nitratos ocurre a nivel de las raíces por 
la acción de diferentes sistemas de transporte que operan  según la concentración 
exterior y el tipo de adaptaciones (Tsay et al. 2007). El primer sistema corresponde a los 
Transportadores de Baja Afinidad denominado LATS (Low-Affinity Transport System) 
gobernado por la familia génica NRT1 (Nitrate transporter-1). Esta familia no sólo 
participaría en la absorción de nitratos sino que también en su distribución post-
absorción en diferentes tejidos (Lin et al. 2008; Chiu et al. 2004; Almagro et al. 2008). 
El segundo sistema se denomina Transportadores Inducibles de Alta Afinidad 
denominado HATS (High-Affinity Transport System) y está regulado por la familia 
génica NRT2 (Nitrate Transporter-2) (Willimas y Miller 2001). Finalmente encontramos 
a los Transportadores Constitutivos de Alta Afinidad, CHATS (Constitutive High-
Affinity Transport System) los cuales se complementan con el sistema de alta afinidad 
inducible, iHATS (inducible High-Affinity Transport System), en donde ambos son 
activados a muy bajas concentraciones de nitratos (Aslam et al. 1992; Behl et al. 1988; 
revisado por Rubio-Asensio et al. 2014).  
 
4.1.1.2 - Asimilación del Nitrógeno 
 
Una vez que la planta absorbe el N este debe ser asimilado. El primer paso 
requiere la reducción del nitrato a nitrito, reacción que ocurre en el citosol por la acción 
de la nitrato reductasa (NR) (Meyer y Stitt 2001). Luego el nitrito es translocado a los 
plástidos donde es reducido a amonio por la nitrito reductasa (NiR) (Masclaux et al. 
2010). El amonio, junto con aquel proveniente de la foto respiración, debido a su 
toxicidad, es rápidamente incorporado a los compuestos orgánicos. El mecanismo de la 
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Glutamina Sintetasa-Glutamato Sintasa (GS/GOGAT) (Lea y Mifflin 1974; Lea y Forde 
1994, Miflin y Habash 2002) es el encargado de la asimilación del amonio en los 
plástidos. La GS fija amonio en una molécula de glutamato para formar glutamina. 
Luego, la glutamina mediante la acción de la GOGAT reacciona con una molécula de 2-
oxoglutarato para formar dos moléculas de glutamato (O’Leary y Plaxton  2014). 
La glutamina, el producto de la GS, es considerada como uno de los metabolitos 
clave en la regulación del metabolismo de N en la planta. Se ha postulado que el 
contenido de este aminoácido afecta la expresión de los genes que codifican para la NR 
y NiR afectando también otros transportadores de nitrato (Glass et al. 2002; Stitt et al. 
2002). Sin embargo, hay poca información que asocie la actividad de la GS/GOGAT 
con la exportación de aminoácidos al grano (Yamaya et al. 2002). 
Posteriormente, mediante la acción de asparagina sintetasa (AS) y varias 
aminotransferasas se sintetizarán, a partir de los glutamina y glutamato, el resto de los 
aminoácidos necesarios para la síntesis de enzimas y otras proteínas para el 
metabolismo de la planta. Las aminotransferasas pueden encontrarse en el citoplasma, 
los cloroplastos, mitocondrias, peroxisomas y glioxisomas (O’Leary y Plaxton  2014).  
En hojas fotosintéticamente activas, hasta el 75% del N orgánico reducido se encuentra 
en la forma de proteínas solubles (estroma) e insolubles (tilacoides) en el cloroplasto 
(Hörtensteiner y Feller 2002). Solo la Ribulosa 1,5 carboxilasa/oxigenasa (Rubisco) 
representa aproximadamente el 50% del N del plastidio (Fischer 2008).  
Otra enzima que participa en el metabolismo del N es la glutamato 
dehidrogenasa (GDH). Los aminoácidos sintetizados son desaminados vía la GDH. Esta 
enzima incrementa su actividad durante la senescencia cuando las proteínas de las hojas 
son hidrolizadas y los esqueletos carbonados provenientes de aminoácidos que sufrieron 
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desaminación para ser exportados al floema (Masclaux et al. 2001), sin embargo hasta 
el momento no se ha encontrado una relación directa entre GDH y CPG.  
 
4.1.1.3 - Movilización de aminoácidos en la planta y su relación con la 
concentración de proteínas en el grano 
 
La acumulación, redistribución y retranslocación del N son procesos muy 
importantes para la determinación del rendimiento y calidad del grano en trigo 
(Simpson et al. 1983;  Hirel et al. 2007; Gaju et al. 2011).  
Cuando se activa el programa de senescencia comienza una cascada de señales 
que disparan la expresión de genes que conducen a la degradación de macromoléculas 
que contienen el N y la retranslocación de aquellas más simples (aminoácidos), a través 
del floema, hacia los granos en desarrollo (Feller y Fischer 1994; Lim et al. 2007). 
Se ha demostrado que el N acumulado previo a antesis participa como fuente de 
N al grano durante la senescencia. Este N, se acumula principalmente en la hoja bandera 
tallos y glumas, ocupando las raíces una proporción menor (Lopes et al. 2006; Critchley 
2001; Dalling 1985).  El N absorbido post antesis puede contribuir con el 5 al 50% del 
N del grano (Kichey et al. 2007) dependiendo de las condiciones ambientales y la 
disponibilidad del  N en el suelo.  
A un nivel más detallado, la mayor cantidad de N reducido disponible para la 
removilización desde hojas senescentes a granos en desarrollo está presente en los 
cloroplastos. En las células del mesófilo de trigo un tercio del N total reducido está 
presente en Rubisco, referida usualmente como la proteína más abundante del planeta 
(Peoples y Dalling 1988; Feller et al. 2008). Otra proporción grande de proteínas se 
encuentra en aquellas que forman parte del ciclo de Calvin y las necesarias para la fase 
fotoquímica de la fotosíntesis, ubicada estas últimas en las membranas tilacoides del 
plastidio (Peoples y Dalling 1988). 
- 81 - 
 
 
Una vez comenzada la senescencia, la degradación de las proteínas en 
compuestos más simples para ser retranslocados a los granos en desarrollo es iniciada 
por enzimas proteolíticas ubicadas en diferentes organelas (Desimone et al. 1998; Zhang 
et al. 2007; Feller et al. 2008; Guiboileau et al. 2012; Ono et al. 2013; Martínez y 
Guiamet 2014). Se ha propuesto que la acumulación de azúcares en las hojas 
funcionaria como señal para activar la senescencia y la proteólisis en Arabidopsis 
(Pourtau et al. 2004; Pourtau et al. 2006; Wingler et al. 2006), por lo menos 
parcialmente a través de la señalización hexosa/hexokinasa (Dai et at. 1999; Wingler et 
al. 2009; Swartzberg et al. 2011). Bloqueando la función del floema en hoja, Feller y 
Fischer (1994), Parrott et al. (2007) y Parrott et al. (2010), observaron en trigo y cebada 
una rápida y gran acumulación de carbohidratos solubles en las hojas y una rápida 
senescencia. La degradación de clorofila y proteínas y acumulación de aminoácidos 
libres ocurrieron posteriormente a la acumulación de carbohidratos sugiriendo que estos 
indujeron el inicio del proceso.  
Previo al inicio de la proteólisis, diferentes transportadores de corta y larga 
distancia son necesarios para liberar y transferir el N derivado en forma de aminoácidos 
desde las vacuolas y cloroplastos de las hojas senescentes hacia lo granos en desarrollo. 
La carga de los productos fotosintéticos y aminoácidos al floema ha sido investigada y 
ocurre desde el apoplasto incluyendo trigo y cebada (Barneix 2007; ver Distelfield et al. 
2014). Hay indicios de que el llenado del floema con aminoácidos y sacarosa se produce 
mediante un gradiente de concentración de protones (Lalonde et al. 2004). Se ha 
demostrado, a su vez, que la exportación de aminoácidos al floema no es indiscriminada 
y que ciertos aminoácidos predominan en la exportación (Riens et al 1991; Lohaus et al. 
1994; Caputo y Barneix 1997).  La concentración de aminoácidos libres en los tejidos 
de la planta varía de acuerdo a la disponibilidad de N en el suelo. Ante una elevada 
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disponibilidad, la concentración de aminoácidos libres incrementa en las hojas de 
muchas especies de plantas (Darral y Wareing 1981; Barneix et al. 1984; Caputo y 
Barneix 1997). Bajo deficiencia de N o durante la senescencia los aminoácidos que se 
exportan al floema provienen principalmente de la proteólisis (Lawlor 2002). Kade et al. 
(2005) han demostrado una correlación positiva entre concentración de aminoácidos en 
la hoja bandera y CPG. Sin embargo, los mecanismos bioquímicos y genéticos de 
exportación siguen siendo en parte desconocidos. 
Barneix (2007) propone dos vías de regulación básicas para la determinación de 
la CPG en trigo. La primera vía de regulación se activaría durante el llenado de granos 
bajo deficiencia de N. La absorción de nitratos no alcanzaría para satisfacer la demanda 
de la planta por lo tanto habría una disminución en la síntesis de citocininas 
induciéndose la senescencia y degradación de proteínas; posteriormente, los 
aminoácidos libres son exportados a la espiga a través del floema para la síntesis de 
proteínas de reserva. Sin embargo, como la exportación de carbono no estaría afectada 
por la deficiencia de N (Caputo y Barneix 1999) este se acumularía en el grano a una 
tasa superior produciendo una dilución de la proteína y menor CPG. La segunda vía de 
regulación se activaría  cuando las plantas crecen en suelos con buena disponibilidad de 
N. En dicho escenario, las plantas no tendrían limitaciones en la absorción de nitratos 
encontrando una alta concentración de aminoácidos en las hojas. Ante esta situación, la 
planta reprime la absorción de N (Miller y Smith 1996) y se elevan los niveles de 
síntesis de citocininas retrasándose el inicio de la senescencia y la degradación de la 
Rubisco y demás proteínas. Como consecuencia la tasa de reducción del N disminuiría y 
la exportación de aminoácidos al floema sería limitada. A la madurez, la eficiencia de 
removilización de N al grano y la determinación de la CPG estaría supeditada por el 
potencial genético del cultivar. Ante este escenario, el ICN se vería reducido debido a 
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que una mayor parte del N remanente en la paja y quedando a su vez gran parte del 
fertilizante en el suelo sin ser absorbido. 
En el capítulo anterior se ha demostrado que la incorporación del gen GPC-B1 
incrementa la CPG como así también la concentración de ciertos micro y 
macronutrientes debido a una mayor eficiencia en la removilización del N desde los 
órganos fuente hacia los granos.  
Este capítulo tiene como objetivo profundizar el conocimiento de los 
mecanismos fisiológicos y bioquímicos que conducen a una mayor CPG en las líneas 
GPC-B1. La hipótesis propuesta es que la mayor CPG en las líneas GPC-B1 se debe a 
una mayor degradación de proteínas y mayor transporte de aminoácidos desde las hojas 
hacia los granos. Para testear esta hipótesis se cuantificaron en hoja bandera, el 
contenido de clorofila, azúcares, proteínas solubles y aminoácidos libres en líneas cuasi 
isogénicas GPC-B1 durante la senescencia.     
 
4.2 - Materiales y Métodos 
 
4.2.1 - Material vegetal y diseño experimental 
 
Para los diversos parámetros medidos en este capítulo se utilizaron las líneas 
cuasi isogénicas para GPC-B1 detallados en el capítulo II (P. Oasis, P. Granar, 
BioINTA 3000 y P. Puntal).  
Para los ensayos que involucraron a P. Oasis y P. Granar del año 2009, las 
muestras para los parámetros medidos fueron tomadas del ensayo descripto en el 
apartado 2.2.2 para la localidad de Hurlingham. Para los ensayos que involucraron a P. 
Oasis, P. Granar, BioINTA 3000 y P. Puntal del año 2011, las muestras fueron tomadas 
de los ensayos descriptos en el apartado 2.2.3 (“Ensayo 2011A” y “Ensayo2011 B”) 
también en la localidad de Hurlingham.  
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4.2.2 - Selección aleatoria de plantas para muestreos diversos 
 
Para el presente capítulo se han cuantificado diversos parámetros que requirieron 
la selección individual de plantas para la toma de datos a campo, de forma no 
destructiva o toma de muestras para análisis bioquímicos. Estas plantas fueron 
seleccionadas al azar dentro de cada bloque y cada tratamiento. Específicamente, se 
identificó de cada planta la espiga principal y esta fue rotulada con una etiqueta previo a 
antesis. Todos los parámetros cuantificados en este capítulo provienen de hojas bandera 
de espigas principales rotuladas.  
 
4.2.3 – Fecha de antesis 
 
La fecha de antesis registrada corresponde a aquella en que el 50% de las plantas 
de cada bloque mostraba las anteras visibles. La misma fue registrada para los cuatro 
pares de líneas cuasi isogénicas GPC-B1 para cada bloque/tratamiento.  
 
4.2.4 - Determinación de clorofila 
 
Las espigas principales de cinco plantas por bloque y tratamiento fueron 
identificadas previo antesis como se indicó en el apartado 4.2.2. Las hojas bandera 
correspondiente a dichas espigas fueron luego utilizadas para medir el contenido 
relativo de clorofila de una manera no destructiva utilizando un medidor de clorofila 
SPAD-502, Minolta, Milton Keynes, UK. El contenido de clorofila fue medido entre 
dos y tres veces por semana hasta senescencia final; los valores reportados para cada 
bloque y tratamiento corresponden al promedio de las cinco plantas y a 10 repeticiones  
por hoja bandera. En los gráficos, los valores de contenido de clorofila se expresan en 
unidades relativas SPAD.  
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4.2.5 - Preparación de extractos para determinaciones bioquímicas 
 
Previo a antesis, en espigazón, se marcaron hojas bandera de espigas principales 
tal como se comentó anteriormente. A partir de antesis comenzaron a tomarse muestreos 
sucesivos durante el llenado de granos hasta madurez fisiológica para las 
determinaciones bioquímicas. Cada muestra destinada a los análisis bioquímicos, 
tomadas en el rango de las 9 AM - 11 AM, corresponde a un conjunto de cinco hojas 
banderas para cada bloque y tratamiento. Inmediatamente luego de obtener las muestras, 
las mismas fueron depositadas en N líquido y posteriormente en freezer a -80 ºC. Para 
su análisis se molieron en mortero y N liquido 0,25 g de cada muestra. A las muestras 
pulverizadas se les añadió 1 ml de buffer de extracción (Tris-HCl 50 mM (pH 7,5) más 
polyvinylpolypyrrolidona 1% (p/v)), se homogeneizaron utilizando un vórtex y dejaron 
reaccionar durante 10 min. Luego se centrifugaron a 10.000 xg a 4 ºC durante 20 min 
para rescatar los sobrenadantes y utilizarlos en las determinaciones bioquímicas de 
proteínas solubles, azúcares solubles y aminoácidos libres.  
 
 
4.2.5.1 - Determinación de proteínas solubles 
 
La concentración de proteínas solubles se determinó por el método de Bradford 
(1976). El mismo consistió en agregar 1 ml de reactivo Bradford  (100 mg Coomassie 
Brillant Blue G-250, 50 ml etanol absoluto, 100 ml ácido fosfórico 85% p/v, c.s.p. 1000 
ml H2O) en una dilución 1:5 del sobrenadante del punto anterior. Posteriormente, la 
mezcla se homogenizó utilizando vórtex y se incubó durante 20 min a temperatura 
ambiente. Finalmente se calibró el espectrofotómetro utilizando seroalbumina bovina 
como curva estándar y se leyó la absorbancia de cada muestra a 595 nm.  
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4.2.5.2 - Determinación de azúcares 
 
Se determinó la concentración de azúcares en hoja bandera mediante el método 
de anthrona (Yemm y Willis 1954). A 0,2 ml de extracto inicial se agregaron 1 ml de 
anthrona 0,2% en acido sulfúrico 75%. Se agitaron los tubos y se incubaron durante 10 
min a 100 ºC, posteriormente, las muestras fueron enfriadas en hielo. Finalmente se 
calibró el espectrofotómetro utilizando sacarosa como curva patrón y se leyó la 
absorbancia de cada muestra a 630 nm. 
 
4.2.5.3 - Determinación de aminoácidos libres 
 
El contenido  de aminoácidos en hoja bandera se determinó mediante el método 
de ninhidrina (Yemm y Cocking 1955).  A 150 ul del sobrenadante inicial se le 
agregaron 600 ul de ácido tricloroacético 5% para precipitar las proteínas y que no 
interfirieran con la lectura. Las muestras se centrifugaron a 10.000 xg durante 10 min. 
Posteriormente se descartó el pellet y se añadió al sobrenadante 250 µl Buffer Citrato de 
Sodio pH5 0.2M. Posteriormente se diluyeron 100 ul del extracto anterior en 400 ul de 
H2O y se añadió 100µl ninhidrina-metilcelosolve 5% (p/v) y 500µl KCN 10mM- 
metilcelosolve 1:49 v/v. Las muestras fueron incubadas a 100 ºC durante 15 minutos y 
luego se llevaron a  temperatura ambiente para leer absorbancia a 570 nm. Como curva 
estándar de calibración y cálculo de concentración se utilizó glicina.  
 
 
4.2.6 - Análisis estadísticos 
 
Los datos fueron procesados a través de ANOVA usando el software estadístico 
“Infostat” (Di Rienzo et al. 2011). Para el estudio del efecto de GPC-B1 sobre los 
parámetros fisiológicos y bioquímicos los datos fueron analizados independientemente 
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por genotipo y fecha de muestreo usando un sistema de 1 nivel: gen (GPC-B1/control). 
El nivel de significancia utilizado fue α = 0,05. 
Al igual que en los capítulos anteriores, previo a los análisis estadísticos se 
verificaron los cuatro supuestos del ANOVA utilizando la misma metodología de los 
capítulos anteriores. Para muestras independientes, la asignación aleatoria de los 
tratamientos a cada unidad experimental garantizó la independencia de las 
observaciones.  Para el detalle de la corroboración de los supuestos del ANOVA ver 
apartado A.4.1 del apéndice.  
 
4.3 - Resultados 
 
4.3.1 - Tiempo a antesis 
 
Para el ensayo 2009 las fechas de antesis para P. Granar y P. Oasis fueron 13 y 
15 de Octubre respectivamente. Para el ensayo 2011 las fechas de floración también 
ocurrieron en Octubre para todos los cultivares, en donde: P. Granar fue el 6, para P. 
Oasis el 9, BioINTA 3000 el 12 y para P. Puntal el 14. En ninguno de los años bajo 
estudio y genotipos se observaron diferencias significativas en el tiempo a antesis entre 
líneas cuasi isogénicas GPC-B1 y control.   
 
4.3.2 - Efecto del gen GPC-B1 sobre el contenido de clorofila en hoja 
bandera durante senescencia  
 
La presencia de GPC-B1 estuvo asociada con diferencias significativas en el 
contenido de clorofila como se refleja en las curvas que comparan las líneas cuasi 
isogénicas (figura 4.1). A nivel general las líneas GPC-B1 mostraron una aceleración en 
la senescencia comparado con las líneas control. En la figura 4.1 puede observarse que 
alrededor de antesis los contenidos de clorofila se mantuvieron constantes 
independientemente de la presencia/ausencia del gen GPC-B1 en todos los cultivares. 
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Posteriormente, el contenido de clorofila comenzó a decrecer paulatinamente hasta la 
tercera semana donde la caída comenzó a ser más acentuada; a su vez, a partir de esta 
fecha las diferencias entre líneas GPC-B1 y control comenzaron a ser significativas. 
Para los ensayos de 2009, en P. Granar (figura 4.1.A) no se observaron 
diferencias significativas para clorofila hasta los 19 DDA entre líneas cuasi isogénicas 
GPC-B1. A partir de los 21 DDA las diferencias entre GPC-B1 y control comenzaron a 
ser significativas manteniéndose hasta los 36 DDA (P < 0,05). En este genotipo, por 
efecto de la introgresión de GPC-B1, la madurez fisiológica se aceleró en 4 días. En P. 
Oasis también se observaron diferencias significativas (P < 0,05) para las líneas cuasi 
isogénicas entre los 29 y 34 DDA acelerándose la madurez fisiológica en 4 días para las 
líneas GPC-B1 (figura 4.1.B). 
Para los ensayos de 2011, en BioINTA 3000 las diferencias en clorofila 
comenzaron a ser significativas (P < 0,05) a partir de los 21 DDA, manteniéndose las 
mismas hasta los 29 DDA (figura 4.1.C). Por efecto de la introgresión del gen, 
BioINTA 3000 GPC-B1, aceleró la madurez fisiológica en 5 días. En P. Granar se 
encontraron diferencias significativas (P < 0,05) a los 14 y 30 DDA acelerando las 
líneas GPC-B1 4 días la madurez fisiológica (figura 4.1.D). 
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Figura 4.1. Contenido de clorofila para las líneas GPC-B1 y líneas control durante 
senescencia en hoja bandera en P. Granar 2009 (A), P. Oasis 2009 (B), BioINTA 3000 
2011 (C) y P. Granar 2011 (D). Los valores representan las medias aritméticas y las 
barras error estándar. Los asteriscos indican diferencias significativas entre líneas cuasi 
isogénicas,*P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001. Ver apartado A.4.2 del apéndice para 
detalle de los analisis ANOVA realizados. 
 
 
4.3.3 - Efecto del gen GPC-B1 sobre el contenido de azúcares, proteínas 
solubles y aminoácidos libres en hoja bandera durante senescencia.  
 
4.3.3.1 – Contenido de azúcares 
 
En BioINTA 3000 (figura 4.2.A), a tiempo de antesis no se observaron 
diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas para GPC-B1. A los 8 DDA las 
líneas GPC-B1 mantuvieron constante el contenido de azúcares mientras que en las 
control se redujo significativamente (P = 0,0073). A los 14 DDA y 23 DDA los 
contenidos entre líneas cuasi isogénicas se equipararon no observándose diferencias 
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significativas. Posterior a estas fechas se produjo una fuerte caída en ambas líneas sin 
presentarse diferencias entre ambas.  
En P. Granar (figura 4.2.B), tampoco se observaron diferencias significativas 
entre líneas cuasi isogénicas en antesis. A los 8 DDA, las líneas control redujeron 
significativamente (P = 0,0168) el contenido de azúcares respecto a las GPC-B1. 
Posteriormente, a los 19 DDA, los valores de azúcares descendieron rápidamente en 
ambas líneas para mantenerse relativamente constantes y sin diferencias significativas 
hasta  los 41 DDA. 
 
Figura 4.2. Contenido de azúcares en hoja bandera para las líneas GPC-B1 y control 
durante senescencia para los ensayos 2011 BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B). Los 
valores representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos 
indican diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas: *P<0.05, **P<0.01, 
***P<0.001. Ver apartado A.4.3 del apéndice para detalle de los analisis ANOVA 
realizados.  
 
 
4.3.3.2 – Contenido de proteínas  solubles 
 
Para entender el papel de GPC-B1 sobre el metabolismo de las proteínas y la 
determinación de la CPG se compararon los contenidos de proteínas solubles en líneas 
cuasi isogénicas para GPC-B1 a lo largo de la senescencia.  
En BioINTA 3000 (figura 4.3.A), a floración, las líneas GPC-B1 tuvieron un 
mayor contenido de proteínas (P = 0,0160) comparado con las líneas control, situación 
que se revirtió a los 8 DDA, en donde las líneas control presentaron un mayor contenido 
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(P = 0,0012) respecto a las líneas GPC-B1. A partir de los 14 DDA y hasta los 29 DDA 
los contenidos se redujeron desapareciendo cualquier diferencia entre líneas cuasi 
isogénicas. 
En P. Granar (figura 4.3.B), el contenido de proteínas solubles se mantuvo 
relativamente constante entre antesis y 25 DDA para ambas líneas cuasi isogénicas. 
Posteriormente, a los 33 DDA, los valores de proteína se redujeron marcadamente; la 
pendiente de la caída para las líneas GPC-B1 fue mayor que las líneas control 
resultando que la diferencia fuera significativa (P = 0,0168). A los 41 DDA, las líneas 
GPC-B1 también mostraron valores inferiores en proteínas, sin embargo, las diferencias 
no fueron significativas. 
 
Figura 4.3. Contenido de proteínas solubles en hoja bandera para las líneas GPC-B1 y 
control durante senescencia para los ensayos 2011 BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B). 
Los valores representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos 
indican diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas: *P<0.05, **P<0.01, 
***P<0.001. Ver apartado A.4.4 del apéndice para detalle de los analisis ANOVA 
realizados. 
 
 
4.3.3.3 – Contenido de aminoácidos libres 
 
Durante el periodo de llenado de granos los aminoácidos libres en las hojas son 
la principal forma de transporte del N orgánico hacia los órganos de destino (Mae 
2004). Existe una correlación positiva entre el contenido de aminoácidos libres en hoja 
bandera, los exportados al floema y CPG (Barneix y Guitman, 1993; Caputo et al. 
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2001). Para determinar el efecto de GPC-B1 sobre la principal forma de translocación 
del N al grano, se cuantificó el contenido de aminoácidos libres en hoja bandera durante 
senescencia en las líneas cuasi isogénicas para GPC-B1.  
En BioINTA 3000 (figura 4.4.A), los mayores contenidos de aminoácidos en 
hoja bandera se encontraron en antesis para luego decrecer a medida que avanzó el 
proceso de senescencia. Si bien las líneas GPC-B1 presentaron un menor contenido a lo 
largo de toda la senescencia, no se observaron diferencias significativas respecto a las 
líneas control. 
Para P. Granar (figura 4.4.B) también se observó que los contenidos de 
aminoácidos en hoja cayeron a medida que avanzó el proceso de senescencia. Las líneas 
GPC-B1 presentaron un menor contenido durante todo el periodo de llenado granos 
siendo significativas las diferencias para los 25 DDA, 33 DDA y 41 DDA (P = 0,0323; 
P = 0,0110 y P = 0,0015).   
 
Figura 4.4. Contenido de aminoácidos libres en hoja bandera para las líneas GPC-B1 y 
control durante senescencia para los ensayos 2011 BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B). 
Los valores representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos 
indican diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas: *P<0.05, **P<0.01, 
***P<0.001. Ver apartado A.4.5 del apéndice para detalle de los analisis ANOVA 
realizados. 
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4.4 - Discusión  
 
4.4.1 - Efecto de GPC-B1 sobre fenología, contenido de clorofila y 
madurez fisiológica.  
 
Los resultados detallados en este capítulo muestran que la introgresión de GPC-
B1 en germoplasma argentino acelera la senescencia y la madurez fisiológica de las 
plantas sin afectar el tiempo a antesis. Las diferencias en el contenido de clorofila entre 
las líneas cuasi isogénicas fueron significativas a partir de la tercer o cuarta semana 
después de floración manteniéndose las mismas por un periodo de una semana a una 
semana y media. Debido a la mayor tasa de degradación de clorofila en las líneas GPC-
B1 la madurez fisiológica se anticipó en promedio 4-6 días comparado con las líneas 
control.  
En uno de los primeros estudios en los que se analizó el efecto de GPC-B1 sobre 
senescencia, Uauy et al. (2006a) también encontraron un efecto significativo de este gen 
sobre el contenido de clorofila. Utilizando tanto LSRs como líneas cuasi isogénicas para 
GPC-B1, observaron que aquellas con el alelo funcional degradaban a mayor tasa la 
clorofila y aceleraban la madurez fisiológica en 3-4 días respecto a las líneas control. 
Brevis y Dubcovsky (2010) también observaron una aceleración de la senescencia en 
sus estudios. Los autores informaron que las líneas tetraploides GPC-B1 senescieron 
entre 3,5 y 4,7 días antes respecto a los controles, mientras que las hexaploides GPC-B1 
lo hicieron entre 1 y 2 días antes. En cebada, Heidlebaugh et al. (2008) también 
encontraron diferencias significativas por efecto de HvNAM-1 (gen ortólogo a GPC-
B1). En sus ensayos, las líneas portadoras del alelo funcional alcanzaron madurez 
fisiológica una semana antes respecto a las líneas control.  
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4.4.2 - Efectos de GPC-B1 sobre el contenido de azúcares en hoja 
bandera y su relación con senescencia.  
 
Se ha demostrado previamente que el contenido de azúcares en las hojas 
interaccionan con reguladores internos y ambientales influyendo en el desarrollo de la 
planta (Dai et al. 1999). Ciertos estudios sugieren que, alcanzada una cierta 
concentración de azúcares en las hojas la senescencia foliar es inducida (Dai et al. 1999; 
Jang et al. 1997; Moore et at. 2003; Quirino et al. 2000) activándose así la maquinaria 
de desintegración de proteínas (Pourtau et al. 2004, Pourtau et al. 2006; Wingler et al. 
2006). Bloqueando el flujo de carbohidratos de las hojas a los granos en trigo y cebada, 
Feller y Fischer (1994), Parrot et al. (2007) y Parrot et al. (2010) observaron una gran 
acumulación de azúcares en las hojas y una aceleración en la senescencia. 
Cuando se analizó el contenido de azúcares en hoja bandera, se observaron 
efectos significativos por la introgresión de GPC-B1. Si bien el patrón de las curvas fue 
disímil entre cultivares, la acumulación de azúcares  en senescencia temprana (8 DAA) 
fue mayor en las líneas GPC-B1 que en las líneas control, tanto en BioINTA 3000 como 
P. Granar. A su vez, en ambos genotipos al alcanzarse el máximo nivel de azúcares, el 
contenido de los mismos se redujo marcadamente. Analizando el transcriptoma de 
plantas RNAi para los genes GPC, Cantu et al. (2011) mostraron que esta familia génica 
participaría en la regulación de genes relacionados con la síntesis de carbohidratos. 
GPC-B1 es un factor de transcripción y es posible que la adición de la copia funcional 
incremente la transcripción de genes relacionados con la síntesis de azúcares o 
desensamblado de polisacáridos, lo cual podría explicar en parte las diferencias 
encontradas entre líneas cuasi isogénicas para este parámetro y su relación con la 
aceleración de la senescencia.   
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4.4.3 - Efecto de GPC-B1 sobre el contenido de proteínas solubles en 
hoja bandera.  
 
Entre el 50-95% del N que determina CPG final proviene principalmente del N 
almacenado en los cloroplastos de las hojas previo a antesis (Palta y Fillery 1995; 
Kichey et al. 2007) bajo la forma de proteínas tales como Rubisco, aquellas del ciclo de 
Calvin y procesos fotosintéticos (Peoples y Dalling 1988; Feller et al. 2008). Debido a 
que una gran proporción de los nutrientes que se encuentran en el grano provienen del 
desmantelamiento de los componentes celulares durante la senescencia (Waters y 
Grusak 2008), una posible explicación al incremento de la CPG en las líneas GPC-B1 se 
deba a una mayor proteólisis total y/o a una tasa más rápida de desensamblado de las 
proteínas haciendo más eficiente el transporte de aminoácidos al grano. 
Nuestros resultados muestran un efecto del gen GPC-B1 sobre el contenido de 
proteínas solubles en hoja bandera dependiendo el cultivar. Mientras que en antesis las 
líneas BioINTA 3000 GPC-B1 mostraron un mayor contenido de proteínas solubles 
respecto a las líneas control, solo durante la senescencia temprana redujeron 
significativamente sus valores. En P. Granar no se observaron diferencias entre líneas 
cuasi isogénicas para senescencia temprana, mientras que en senescencia tardía las 
líneas GPC-B1 redujeron significativamente el contenido de proteínas solubles respecto 
a las líneas control. Estas diferencias encontradas entre líneas cuasi isogénicas 
sustentarían en parte lo planteado en el párrafo anterior; en donde, un menor contenido 
de proteínas en las líneas GPC-B1 se deba probablemente a una mayor proteólisis 
incrementándose así la fuente de N para ser transportada al grano y/o a una mayor tasa 
de desensamblado de las proteínas.   
Llamativa es la caída en el contenido de proteínas solubles para el cultivar 
BioINTA 3000. La base de expresión de los resultados aquí mostrados corresponde a 
peso fresco. Esta unidad puede ser afectada por diferentes condiciones, tales como el 
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estado hídrico del tejido y así repercutir en los resultados observados. Para un mayor 
entendimiento del efecto de GPC-B1 sobre el contenido de proteínas solubles 
consideramos necesario realizar un estudio que permita expresar los resultados en 
unidades más precisas tales como área foliar o peso seco.  
En sintonía con lo planteado anteriormente, en sus análisis transcriptómicos, 
Cantu et al. (2011) encontraron que varios genes relacionados con el metabolismo de 
proteínas y procesos catabólicos de las mismas eran regulados por los genes GPC. La 
adición de una copia extra, en este caso GPC-B1, podría incrementar la expresión de 
genes que participen en el metabolismo de proteólisis incrementado así la 
desintegración de proteínas en compuestos más simples.  
 
 
4.4.4 - Efectos de GPC-B1 sobre el contenido de aminoácidos libres en 
hoja bandera 
 
Activado ya el proceso de senescencia las macromoléculas comenzarán a 
degradarse en compuestos más simples para así transportar los nutrientes a los granos en 
desarrollo. Esta acción es llevada a cabo por las enzimas proteolíticas que se encuentran 
principalmente en los cloroplastos y las vacuolas líticas (Ver Diestelfeld et al. 2013). El 
producto final de la proteólisis son los aminoácidos, los cuales se transportaran desde 
las hojas a través del floema hacia los granos en desarrollo para sintetizar las proteínas 
de reserva (Hörtensteiner y Feller 2002). A su vez, ha sido demostrado que la CPG está 
relacionado con la concentración de aminoácidos en la hoja bandera (Barneix y 
Guitman 1993) y con la cantidad de aminoácidos exportados al floema (Caputo et al. 
2001). 
Kade et al (2005) mostraron que las líneas con el alelo funcional GPC-B1 tenían 
mayores contenidos de aminoácidos libres en hoja bandera en antesis respecto a las 
plantas control. Heidlebaugh et al. (2008) observaron un efecto similar en cebada 
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debido a la introgresión de HvNAM-1. Aunque las diferencias no fueron significativas, 
la misma tendencia se observó en este estudio en las dos variedades testeadas. Al 
avanzar la senescencia, las líneas GPC-B1 mostraron menores contenidos de 
aminoácidos libres en hoja bandera respecto a las líneas control. Sin embargo, las 
diferencias fueron solo significativas para P. Granar.  Cantu et al. (2011) encontraron 
que la expresión de  ciertos genes transportadores de nutrientes, incluyendo 
aminoácidos, era regulada por la familia génica GPC. Sus resultados permitirían 
hipotetizar que el menor contenido de aminoácidos en las líneas GPC-B1 se deba a una 
mayor eficiencia en el transporte, asociada a una mayor expresión de genes de 
transporte.  
Grusak et al. (1999) y Goor y Wiersma (1976), a su vez, han propuesto a los 
aminoácidos como potenciales moléculas quelantes de los micronutrientes en el floema. 
Los agentes quelantes son compuestos que forman complejos de coordinación con los 
iones metálicos, se ligan a los mismos y facilitan así su transporte. A su vez, Von Wiren 
et al. (1999) sugirieron que tanto el Fe  como el Zn son quelados por moléculas de 
nicotianamina durante el transporte a los órganos destino. En el capítulo anterior se ha 
mostrado que las líneas GPC-B1 incrementaron la concentración de ciertos 
micronutrientes. Una mayor abundancia de aminoácidos libres, debido a una mayor 
degradación de proteínas, pudo haber incrementado la quelación de los micronutrientes 
metálicos, principalmente Fe, aumentando el transporte de los mismos por el floema 
hacia el grano, explicando las diferencias observadas entre líneas GPC-B1 y control del 
capítulo anterior.  
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4.5 - Conclusión  
 
Al igual que en trabajos previos, la introgresión de GPC-B1 aceleró la 
senescencia, sin afectar el rendimiento, en aproximadamente cinco días en germoplasma 
argentino.  
Ciertos trabajos sugieren que los azúcares están involucrados en la senescencia. 
Los estudios transcriptómicos citados anteriormente (Cantu et al. 2011) mostraron que 
los genes GPC afectarían la expresión de genes relacionados con el metabolismo de 
azúcares; la adición de una copia funcional, en este caso GPC-B1, podría incrementar la 
expresión de estos genes e influir en el inicio de la senescencia. En este capítulo se 
observó que las líneas GPC-B1 presentaron un mayor contenido de azúcares entre 
floración y la primer semana después de antesis pudiendo esto estar relacionado con la 
senescencia anticipada en las líneas con el gen introgresado. Experimentos adicionales 
serán necesarios para determinar si los cambios en GPC-B1 inducen los cambios en 
azúcares o si los cambios en azúcares afectan la regulación de GPC-B1.  
  Durante la senescencia, las proteínas de las hojas son hidrolizadas en 
aminoácidos para transportarlos a los granos en desarrollo. En este estudio las líneas 
GPC-B1 presentaron un menor contenido de proteínas solubles en hoja bandera a lo 
largo de la senescencia. Estos resultados sugieren que GPC-B1, como factor de 
transcripción, incrementaría la expresión de genes relacionados con el catabolismo de 
las proteínas.  
Los aminoácidos liberados en las hojas son el producto final de la proteólisis y la 
materia prima para sintetizar las proteínas de reserva en el grano previo transporte por el 
floema. En trabajos anteriores se ha demostrado la existencia de una correlación 
positiva entre el contenido de aminoácidos libres en las hojas y la CPG (Barneix y 
Guitman 1993; Kade et al. 2005; Caputo et al. 2001). Kade et al. (2005) también 
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mostraron que las líneas GPC-B1 muestran un mayor contenido de aminoácidos libres 
en la hoja bandera. En este estudio, las líneas cuasi isogénicas GPC-B1 también 
presentaron un nivel mayor de aminoácidos en hoja bandera en antesis, pero las 
diferencias no fueron significativas. Una vez iniciada la senescencia las líneas GPC-B1 
mostraron un menor contenido de aminoácidos en las hojas banderas respecto a las 
líneas control. Estas diferencias indicarían una mayor capacidad de transporte de estos 
compuestos por la adición de la copia funcional de GPC-B1 lo cual, a su vez, podría 
afectar al transporte de micronutrientes utilizando a los aminoácidos como moléculas 
quelantes. 
En resumen, nuestros resultados sugieren que la introgresión de GPC-B1 podría 
afectar en parte el metabolismo de los azúcares e incidir en el inicio de la senescencia 
anticipada.  A su vez, GPC-B1 incrementaría la expresión de genes relacionados con la 
degradación de proteínas en hoja bandera como así también la síntesis de 
transportadores requeridos para la exportación de aminoácidos a los granos en 
desarrollo. La mayor disponibilidad de N orgánico y mayor transporte de compuestos 
simples al grano explicarían las diferencias observadas en la CPG y en la concentración 
de ciertos micronutrientes observados en los capítulos anteriores.  
Adicionalmente al efecto positivo de GPC-B1 sobre la CPG y concentración de 
otros nutrientes en el grano, la aceleración de la senescencia por efecto del alelo 
funcional podría utilizarse como herramienta para anticipar la cosecha del cultivo. En 
ciertos casos esta situación es beneficiosa ya sea para evitar pérdidas en la última etapa 
debido a condiciones desfavorables o anticipar la siembra de los cultivos de segunda.   
Los resultados y conclusiones aquí obtenidas apoyan la segunda hipótesis de la 
tesis, en donde se plantea que el incremento en la CPG en las líneas GPC-B1 se debe a 
una aceleración de la degradación de proteínas y mayor transporte de aminoácidos. 
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CAPÍTULO V 
 
 
 
Patrones de expresión de los genes GPC en 
diferentes fondos genéticos durante senescencia 
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5.1 – Introducción 
 
La senescencia es un proceso controlado y organizado regulado por múltiples 
factores externos e internos de la planta (Wingler et al. 2006). Todos los procesos 
moleculares y celulares tales como la desintegración de los cloroplastos, represión de la 
fotosíntesis, degradación de las proteínas y lípidos y reciclado de nutrientes están 
asociados a cambios en los patrones de expresión de los genes responsables de estas 
funciones metabólicas (Li y Guo 2014, Gregersen et al. 2013; Cantu et al. 2011). Varios 
factores de transcripción se han asociado con la activación y regulación de la 
senescencia, siendo los NAC los más estudiados en plantas modelos tales como 
Arabidopsis, arroz y cebada (Guo y Gan 2005; Lim et al. 2007; Guo et al. 2004; 
Buchanan-Wollaston 2005; Gregersen y Holm 2007; Balazadeh et al. 2008, Uauy et la. 
2006b; Balazadeh et al. 2011; Wu et al. 2012; Zhou et al. 2013; Distelfeld et al. 2012; 
Li y Guo 2014). 
En trigo, el  gen GPC-B1, perteneciente a la familia NAC, es parte de una 
familia multigénica; mientras que el trigo tetraploide presenta una copia ortóloga en el 
cromosoma 6A (GPC-A1) y copias parálogas en los cromosomas 2B (GPC-B2) y 2A 
(GPC-A2), el trigo hexaploide presenta dos copias ortólogas en el cromosoma 6A y 6D 
y tres parálogas en los cromosomas 2A, 2B y 2D (Uauy et al. 2006b). La copia GPC-A2 
fue descubierta recientemente en la variedad tetraploide Kronos (Pearce et al., en 
revisión). En la figura 5.1 se detalla  la distribución y funcionalidad de los genes GPC 
en trigos tetraploides y hexaploides modernos.  
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Figura 5.1. Genes GPC presentes en cultivares tetraploides y hexaploides modernos. 
Los círculos en amarillo indican copias funcionales; la cruz roja indica mutación por 
inserción de una base mientras que el  círculo negro indica o deleción completa del gen 
o misma mutación por inserción. Según corresponda, debajo de cada cromosoma se 
indica la denominación génica correspondiente. Un total de 57 cultivares tetraploides 
evaluados presentaron la mutación por inserción respecto al alelo funcional GPC-B1 
proveniente de Triticum turgidum var. dicoccoides, mientras que en 34 cultivares 
hexaploides el 85% presentó la deleción completa y el 15% restante la mutación por 
inserción (tomado y adaptado de Brevis y Dubcovsky 2010; Uauy et al. 2006b). 
Previamente se pensó que GPC-A2 estaba delecionado (Distelfield et al. 2012) pero 
recientemente se encontró una copia funcional en la variedades tetraploides y 
hexaploides (Pearce et al. 2014). 
 
En un trabajo realizado por Uauy et al. (2006b), el silenciamiento de todos los 
genes GPC en el trigo hexaploide Bobwhite resultó en un retraso de la senescencia de 
24-30 días y una caída del 30% en CPG y concentraciones de Zn y Fe en grano 
comparado con las líneas control. Utilizando plantas mutantes para los genes GPC-A1 y 
GPC-D1, se observó que ambos genes tienen funciones similares en el proceso de 
removilización de nutrientes y senescencia (Avni et al. 2014). Los patrones de expresión 
1A 2A 3A 4A 5A 6A 7A
1B 2B 3B 4B 5B 6B 7B
1D 2D 3D 4D 5D 6D 7D
1B 2B 3B 4B 5B 6B 7B
1A 2A 3A 4A 5A 6A 7A
Tetraploide Hexaploide
GPC-A1 GPC-A1
GPC-B2 GPC-B2
GPC-D2 GPC-D1
Genoma A
Genoma B
Genoma D
GPC-A2GPC-A2
- 105 - 
 
 
de los genes GPC confirmarían su rol como reguladores de senescencia ya que los 
mismos son inducidos en las hojas bandera alrededor de antesis incrementando su 
transcripción a medida que avanza este proceso (Uauy et al. 2006b). 
En los resultados agronómicos, fisiológicos y bioquímicos de los capítulos 
anteriores se concluyó que el gen GPC-B1 interactuaría con el ambiente y con el 
genotipo. Si bien existe información fenotípica acerca del efecto del gen en diferentes 
fondos genéticos, no se cuenta actualmente con una caracterización molecular detallada 
de los genes GPC en líneas isogénicas para GPC-B1. Se ha demostrado que los genes 
GPC en trigo juegan un rol muy importante en el proceso de regulación de la 
senescencia. Por tal motivo, caracterizar los patrones de expresión de dichos genes en 
diferentes fondos genéticos y líneas isogénicas para GPC-B1 es fundamental para 
entender más a fondo sus efectos sobre los procesos fisiológicos y bioquímicos que 
regulan durante la senescencia.  
El presente capítulo aborda la tercer hipótesis de la tesis en la cual se propone 
que el fondo genético en el cual se encuentre introgresado el gen GPC-B1 afecta la 
expresión del mismo, y por lo tanto su efecto en los procesos de senescencia y 
acumulación de proteínas, Fe y Zn en el grano de trigo. Para tal objetivo se cuantificó la 
expresión de los genes GPC-A1, GPC-B1, GPC-D1, GPC-B2 y todos los genes GPC en 
forma conjunta en las líneas cuasi isogénicas para GPC-B1 P. Granar y BioINTA 3000 
durante la senescencia.   
5.2 - Materiales y métodos 
 
5.2.1 - Material Vegetal y Diseño experimental  
 
El material vegetal utilizado para los estudios de expresión provino del ensayo 
2011 de la localidad de Hurlingham descriptos en el capítulo II. Resumidamente, los 
ensayos fueron organizados en un DBCA con seis réplicas en base al ensayo descripto 
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en el apartado 2.2.3. Se tomaron muestras de hojas bandera a partir de antesis y durante 
senescencia hasta que la calidad del material vegetal fuera adecuada para realizar las 
extracciones de ARN.  
 
5.2.2 - Extracción de ARN, síntesis de cDNA y cuantificación mediante 
qRT-qPCR 
 
Inmediatamente que las muestras fueron tomadas fueron colocadas en N líquido. 
Posteriormente, las muestras se molieron en mortero con N liquido y para la extracción 
de RNA se utilizó el RNeasy Plant Mini Kit (QIAGEN). La concentración y pureza del 
RNA fue chequeada mediante un espectrofotómetro Nanodrop. La integridad del RNA 
fue controlada mediante geles de agarosa.  
Para la síntesis de cDNA se utilizó el equivalente de 1 ug del RNA extraído 
anteriormente utilizando el QuantiTect cDNA synthesis kit (QIAGEN). Las muestras 
fueron diluidas a 10 ng/ul. Las reacciones de PCR incluyen 1 ul de cDNA 
correspondiente a 10 ng de RNA total, 10 ul de QuantiTect SYBR Green PCR mix 
(QIAGEN), 0,5 ul de cebadores directo y reverso (10 uM concentración, concentración 
final 250nM), y 4 ul de agua ultra pura en un volumen final de reacción de 20 ul. Las 
reacciones de qRT-PCR se realizaron usando un equipo Applied Biosystems® 7500 
Real-Time utilizando las siguientes condiciones: 50°C - 2 min, 95°C - 15 min, 40 ciclos 
de  95°C - 15 sec, 60°C - 1 min. Se utilizó actina como control endógeno  y el método 
de 2-∆Ct para normalizar y calibrar los valores ct obtenidos. Las secuencias de los 
cebadores utilizados para las reacciones de qRT-PCR fueron extraídas de Uauy et al. 
(2006b).  Todas las muestras fueron procesadas, distribuidas en las placas de 
amplificación y analizadas de manera tal de que los valores son comparables entre sí. 
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5.2.3 - Análisis estadístico  
 
Los datos fueron procesados a través ANOVA usando el software estadístico 
“Infostat” (Di Rienzo et al. 2011). Para determinar diferencias significativas en la 
expresión de los genes GPC los datos fueron primero analizados separadamente por 
genotipo y fecha de muestreo, usando un sistema de 1 nivel: gen (GPC-B1/control). 
Posteriormente, para el estudio de la interacción entre GPC-B1 y Genotipo, los datos 
fueron analizados para aquellas fechas comparables usando un sistema factorial de 2 
niveles: gen (GPC-B1/control),  y Genotipo (BioINTA 3000/P. Granar). Con el objetivo 
de reducir el error experimental, el nivel de significancia utilizado fue α = 0,01. 
Previo a los análisis estadísticos se verificaron los cuatro supuestos del ANOVA 
utilizando la misma metodología de los capítulos anteriores. Para mayor detalle y 
verificaciones para cada ensayo ver apartado A.5.1. y A.5.2 del apéndice.   
 
5.3 - Resultados 
 
5.3.1 - Expresión relativa conjunta para las líneas cuasi isogénicas 
GPC-B1 BioINTA 3000 y P. Granar 
 
 Como se ha indicado en la introducción, GPC-B1 presenta copias 
parálogas y ortólogas; esto quiere decir que si se alinean las secuencias para estos genes 
se encontrarán regiones idénticas que permiten diseñar cebadores que amplifiquen todos 
los genes de la familia génica GPC. En este apartado, previo a cuantificar la expresión 
individual de cada gen GPC, se procedió a cuantificar en forma conjunta la expresión 
relativa de los genes GPC utilizando un primer universal que amplifica GPC-B1, sus 
parálogos y ortólogos (Uauy 2006b).  
En BioINTA 3000 se observó que la expresión general de los genes GPC se 
incrementó a partir de antesis hasta los 16 DDA; posteriormente, la expresión relativa 
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decreció para ambas líneas hasta valores cercanos a cero (figura 5.3.A). En P. Granar, la 
expresión también se incrementó hasta los 16 DDA, sin embargo, la misma se mantuvo 
constante en ambas líneas cuasi isogénicas hasta los 32 DDA para luego comenzar a 
decrecer (figura 5.3.B). En base a un alfa del 1%, no se encontraron diferencias 
significativas entre líneas GPC-B1 y control para ninguno de los cultivares evaluados.  
 
Figura 5.2. Expresión de los genes GPC (relativa a actina), utilizando el primer 
universal, durante senescencia para las líneas GPC-B1 y control BioINTA 3000 (A) y P. 
Granar (B) del ensayo 2011. Los valores representan las medias aritméticas y las barras 
error estándar. Los asteriscos indican diferencias significativas entre líneas cuasi 
isogénicas, **P<0.01, ***P<0.001. Nivel de significancia utilizado α = 0,01. Ver 
apartado A.5.3 del apéndice para detalles de los ANOVAs.  
 
Los análisis estadísticos confirmaron efectos diferenciales según el fondo 
genético sobre la expresión de los genes GPC. Debido a diferencias en el ciclo de 
cultivo entre BioINTA 3000 y P. Granar solo pudieron compararse estadísticamente las 
fechas de muestreo entre antesis y 24 DDA. No se observaron interacciones 
significativas Genotipo x Gen para ninguna de las fechas evaluadas. Cuando se analizó 
el efecto del fondo genético como variable principal del ANOVA, el mismo fue 
significativo en todas las fechas (ver apartado A.5.4 del apéndice para detalle de las 
interacciones).   
 
 
 
 
GPC-B1
Control A B
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5.3.2 - Expresión individual de los genes GPC 
 
Una vez confirmado que la expresión de los genes GPC estaría modulada por el 
fondo genético, según los resultados del apartado anterior, se procedió a cuantificar la 
expresión individual de los genes GPC para las líneas BioINTA 3000 y P. Granar con y 
sin el alelo funcional GPC-B1. Primero se muestran los resultados de expresión para 
GPC-B1 y posteriormente para GPC-B2, GPC-A1 y GPC-D1. Es importante destacar 
nuevamente que los genes GPC-B2, GPC-A1 y GPC-D1 no presentan ningún tipo de 
mutación y son alelos funcionales tanto en las líneas control como en las líneas GPC-B1 
y que la introgresión del gen GPC-B1 es la única diferencia entre líneas cuasi 
isogénicas. Es posible que la presencia de la copia funcional de GPC-B1 y la traducción 
de la proteína que codifica dicho gen interaccione con alguno/s de los genes GPC. Si el 
gen introgresado GPC-B1 no interactuara con el resto de los integrantes de la familia, 
las líneas control y las líneas GPC-B1 no presentarían diferencias significativas en sus 
niveles de expresión para GPC-B2, GPC-A1 y GPC-D1. En cambio, si existiera algún 
mecanismo de regulación para GPC-B1 y el resto de los genes GPC se observarán 
diferencias en los niveles de expresión entre las líneas GPC-B1 y las líneas control. En 
los apartados A.5.3 y A.5.4 del apéndice se detallan los resultados de los ANOVAS 
separadamente por genotipo y para la interacción Gen x Genotipo para cada uno de los 
genes GPC cuantificados.   
 
5.3.2.1 - GPC-B1 
 
Para BioINTA 3000 la expresión se incrementó hasta los 16 DDA para luego 
decrecer a los 24 DDA. Las diferencias entre líneas cuasi isogénicas no fueron 
significativas para ninguna de las fechas evaluadas (figura 5.4.A). 
En P. Granar solo se observaron transcriptos en la línea GPC-B1, en donde, la 
expresión se incrementó hasta los 32 DDA para luego decrecer a valores cercanos a cero 
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a los 40 DDA. Estos resultados indicarían que en P. Granar el alelo no funcional de 
GPC-B1 se encontraría delecionado. Debido a la ausencia de expresión en las líneas 
control las diferencias entre líneas cuasi isogénicas fueron significativas para todas las 
fechas analizadas (todos los p valores fueron P < 0,01; figura 5.4.B).  
 
Figura 5.3. Expresión de GPC-B1 (relativa a actina) durante senescencia para las líneas 
GPC-B1 y control BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B) del ensayo 2011. Los valores 
representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos indican 
diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas, **P<0.01, ***P<0.001. Nivel de 
significancia utilizado α = 0,01. 
 
 
Como era de esperar, la interacción Genotipo x Gen fue significativa para los 8 
DDA, 16 DDA y 24 DDA (P < 0,0001; P = 0,0081 y P < 0,0001) observándose un 
efecto significativo del fondo genético como componente principal del ANOVA para el 
resto de las fechas estudiadas.  
 
5.3.2.2 - GPC-B2 
 
Para BioINTA 3000, la expresión de GPC-B2 comenzó a partir de antesis. En 
las líneas GPC-B1, el pico máximo de expresión se alcanzó a los 8 DDA para luego 
decrecer a los 24 DDA.  Para las líneas control el máximo nivel de expresión se alcanzó 
a los 16 DDA para luego también decrecer a valores cercanos a cero a los 24 DDA. A 
pesar de las desigualdades entre líneas cuasi isogénicas no se encontraron diferencias 
A B
GPC-B1
Control
- 111 - 
 
 
significativas (figura 5.5.A). La falta de diferencias estadísticas indicaría que la 
introgresión de GPC-B1 no afectaría la expresión de GPC-B2. 
En P. Granar, las líneas cusai isogénicas mostraron un patrón similar entre sí; la 
expresión se incrementó hasta los 16 DDA, luego decreció levemente y se mantuvo 
relativamente constante entre los 24 DDA y 32 DDA alcanzando valores cercanos a 
cero a los 40 DDA. A pesar de los patrones de expresión similares, las líneas GPC-B1 
presentaron un mayor nivel de expresión significativo para los 24 DDA (P = 0,0045) 
respecto a las control (figura 5.5.B). Estos resultados indicarían una posible interacción 
entre GPC-B1 y GPC-B2. 
 
Figura 5.4. Expresión de GPC-B2 (relativa a actina) durante senescencia para las líneas 
GPC-B1 y control BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B) del ensayo 2011. Los valores 
representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos indican 
diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas, **P < 0.01, ***P < 0.001. Nivel 
de significancia utilizado α = 0,01. 
 
Los análisis estadísticos arrojaron interacciones significativas entre el Genotipo 
y el Gen para los 16 DDA (P = 0,0021) como así también efectos significativos por 
efecto del fondo genético cuando se analizó al mismo como variable principal del 
ANOVA para el resto de las fechas. 
 
5.3.2.3 - GPC-A1 
 
En BioINTA 3000 el patrón de expresión fue similar entre líneas cuasi 
isogénicas. A partir de floración la expresión incrementó hasta los 16 DDA para luego 
GPC-B1
Control A B
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decrecer no observándose diferencias significativas con un alfa del 1%. De acuerdo a 
estos resultados, GPC-B1 no interaccionaría con GPC-A1 (figura 5.4.A). 
En P. Granar, la expresión de GPC-A1 se incrementó a partir de antesis llegando 
a su máximo a los 16 DDA para luego comenzar a decrecer. No se observaron 
diferencias significativas para ninguna de las fechas evaluadas (figura 5.4.B). La falta 
de diferencias significativas entre GPC-B1 y control indicarían que el gen introgresado 
no interactúa con GPC-A1.  
 
Figura 5.5. Expresión de GPC-A1 (relativa a actina) durante senescencia para las líneas 
GPC-B1 y control BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B) del ensayo 2011. Los valores 
representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos indican 
diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas, **P < 0.01, ***P < 0.001. Nivel 
de significancia utilizado α = 0,01. 
 
Cuando se analizó la interacción Genotipo x Gen no se encontraron diferencias 
significativas en ninguna de las fechas evaluadas. Si se observaron efectos significativos 
del Genotipo cuando el mismo fue analizado como componente principal del ANOVA 
para el resto de la fechas. 
 
5.3.2.4 - GPC-D1 
 
En BioINTA 3000 el patrón de expresión entre líneas cuasi isogénicas fue 
prácticamente el mismo; la expresión se incrementó a partir de antesis alcanzando el 
máximo nivel a los 8 DDA en donde posteriormente comenzó a decrecer hasta alcanzar 
GPC-B1
Control A B
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valores mínimos a los 24 DDA no observándose diferencias significativas (figura 
5.7.A). La introgresión de GPC-B1 no interactuaría con GPC-D1. 
En P. Granar, los transcriptos se incrementaron a partir de antesis hasta alcanzar 
el máximo nivel a los 16 DDA. La pendiente ascendente fue mayor en las líneas control 
respecto a las GPC-B1 generando que las diferencias fueran significativas (P = 0,0035). 
Hacia los 24 DDA la expresión decreció y se mantuvo relativamente constante hasta los 
32 DDA para ambas líneas cuasi isogénicas no observándose diferencias significativas. 
A los 40 DDA los niveles de expresión disminuyeron nuevamente presentando las 
líneas control una menor cantidad de transcriptos siendo significativa la diferencia 
respecto a las líneas GPC-B1 (P = 0,0016) (figura 5.7.B). En comparación con 
BioINTA 3000, la introgresión de GPC-B1 interactuaría con GPC-D1 en P. Granar. 
 
Figura 5.6. Expresión de GPC-D1 (relativa a actina) durante senescencia para las líneas 
GPC-B1 y control BioINTA 3000 (A) y P. Granar (B) del ensayo 2011. Los valores 
representan las medias aritméticas y las barras error estándar. Los asteriscos indican 
diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas, **P < 0.01, ***P < 0.001. Nivel 
de significancia utilizado α = 0,01. 
 
Cuando se analizó la interacción Genotipo x Gen se observaron interacciones 
significativas a los 16 DDA y 24 DDA (P = 0,0009 y P = 0,0311), siendo significativo 
también el efecto del fondo genético como componente principal del ANOVA para el 
resto de las fechas evaluadas. 
 
GPC-B1
Control
GPC-B1
Control A B
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5.4 - Discusión 
 
Durante la senescencia monocárpica se producen cambios fisiológicos y 
bioquímicos en la planta como consecuencia de la activación de la red génica encargada 
de este proceso. Ciertos factores de transcripción asociados a esta etapa de desarrollo 
activan los genes responsables de la degradación y transporte de los componentes 
celulares que se re-metabolizarán y translocarán al grano como nutrientes. Ha sido 
demostrado que ciertos integrantes de la familia NAC están asociados y modulan el 
proceso de senescencia (Buchanan-Wollaston et al. 2005; Breeze et al. 2011; Guo et al. 
2004; Cantu et al. 2011)  y que la adición de la copia funcional GPC-B1 está asociada a 
una mayor eficiencia en la translocación de nutrientes y a un incremento de los mismos 
en el grano (Uauy et al. 2006a/b; Waters et al. 2009, Brevis y Dubcovsky 2010, Kade et 
al. 2005, Distelfeld et al. 2014). Si bien se conocen los efectos fisiológicos de los genes 
GPC en trigo, no se cuenta en la actualidad con una caracterización molecular detallada 
en líneas isogénicas utilizando fondos genéticos diversos.  
A continuación se discute la caracterización de los patrones de expresión de los 
genes GPC en líneas cuasi isogénicas de germoplasma argentino.  
 
5.4.1 - Patrones de expresión de los genes GPC 
 
En 2006, Uauy et al. (2006b) cuantificaron por primera vez en líneas tetraploides 
la expresión de los genes GPC en hoja bandera. Observaron que los niveles de 
expresión eran bajos previo a antesis y que a partir de floración la expresión se 
incrementaba a medida que progresaba la senescencia. Utilizando el cebador universal 
mencionado anteriormente, Cantu et al. (2011) también cuantificaron el nivel de 
expresión de los genes GPC y observaron un patrón similar en donde la transcripción se 
incrementaba a medida que las plantas senescían. Los patrones de expresión de los 
genes GPC observados en este capítulo fueron similares a los citados; en donde, tanto 
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en BioINTA 3000 y P. Granar los niveles de expresión fueron bajos en antesis 
incrementándose a medida que avanzaba la senescencia. Si bien los trabajos 
mencionados anteriormente (Uauy et al. 2006b; Cantu et al. 2011) fueron los primeros 
en cuantificar la expresión de la familia génica GPC en trigo, la fecha de muestreo más 
tardía para los mismos fue a los 22 DDA. En los ensayos realizados en este trabajo se 
cuantificó la expresión de los genes GPC hasta el final de la senescencia lo cual  
permitió caracterizar y comparar en forma detallada los patrones de transcripción para 
estos genes en dos cultivares diversos. En términos generales se observó que los 
máximos niveles de expresión se alcanzaron a los 16 DDA para luego comenzar a 
reducirse. A pesar de estas similitudes en los patrones de expresión se encontraron 
diferencias en los máximos niveles alcanzados por los diferentes integrantes de la 
familia GPC. Mientras que GPC-A1 y GPC-B1 mostraron los máximos niveles de 
expresión, GPC-B2 mostró una expresión media y GPC-D1 mostró niveles muy bajos 
comparado con los primeros. En sus experimentos Uauy et al. (2006b) observaron que a 
los 22 DDA GPC-A1 alcanzaba mayores niveles de expresión que GPC-B2 y este a su 
vez mayores niveles que GPC-B1.  
Si bien los genes GPC forman parte de la misma familia génica no significa que 
sus niveles de expresión deban ser similares ya que la regulación de los mismos puede 
estar afectada por diversos factores moleculares y/o ambientales. A su vez, las 
diferencias observadas en este trabajo y en la bibliografía mencionada pueden deberse 
también a diversos factores o interacciones tales como la especie utilizada (trigo 
tetraploide/hexaploide), el cultivar, factores ambientales y/o experimentales.   
No se han reportado en la bibliografía resultados de expresión de los genes GPC 
previo a antesis. Sería interesante cuantificar la expresión de los mismos previo a dicho 
estadio ya que por ejemplo se han encontrado diferencias significativas en el numero de 
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macollos entre las líneas GPC-B1 y control, parámetro agronómico que comienza a 
determinarse previo a la floración.   
 
5.4.2 - Modulación del fondo genético sobre la expresión de los genes 
GPC 
   
Si bien en términos generales los niveles de expresión de los genes GPC 
presentaron ciertas similitudes entre los cultivares evaluados para este capítulo, a un 
nivel más detallado se observaron diferencias significativas en los patrones de expresión 
por efecto del fondo genético. 
La diferencia más notable entre los cultivares evaluados fue el tiempo de 
expresión de los genes GPC, lo cual estaría determinado por la genética intrínseca de 
cada cultivar. Mientras que para BioINTA 3000 a los 24 DDA la expresión de la 
mayoría de los genes GPC alcanzaron niveles cercanos a cero, en P. Granar se 
alcanzaron niveles basales de expresión recién a los 40 DDA. Básicamente estas 
diferencias se deberían al ciclo de cultivo de cada cultivar y posibles interacciones con 
el ambiente. Una de las diferencias más notables fue el tiempo a floración. Mientras que 
P. Granar floreció el 6 de Octubre, BioINTA 3000 lo hizo una semana más tarde. Una 
floración más temprana en P. Granar seguramente anticipó el inicio de la transcripción 
de los genes GPC respecto a BioINTA 3000. Asociado al tiempo a floración, puede 
observase claramente en las curvas de clorofila (figura 4.1) que BioINTA 3000 presentó 
un ciclo de llenado más corto respecto a P. Granar. Seguramente, los resultados 
recientemente mencionados explicarían las diferencias en los patrones de expresión 
entre cultivares. Por ejemplo, mientras que en BioINTA 3000, GPC-B1 y GPC-D1 
alcanzaron los máximos niveles de expresión a los 16 DDA, P. Granar lo hizo en fechas 
posteriores. A su vez, en BioINTA 3000, una vez alcanzados los máximos niveles de 
expresión para GPC-B1 y GPC-A1, los mismos se redujeron inmediatamente; en P. 
Granar se mantuvieron relativamente constantes para luego reducirse.   
- 117 - 
 
 
Los análisis estadísticos confirmaron diferencias significativas por efecto del 
fondo genético. Para el gen introgresado, GPC-B1, se observó interacción entre el gen y 
el fondo genético para los 8 DDA, 16 DDA y 24 DDA. Para el resto de los genes GPC 
también se encontraron interacciones significativas entre el gen y el fondo genético, 
principalmente para los 16 y 24 DDA. Cuando se analizó el efecto del fondo genético 
como componente principal del ANOVA en la mayoría de los casos resultó 
significativo. Estos resultados confirman que la expresión de los genes GPC estaría 
modulada por el fondo genético en el cual se encuentren. Es importante aclarar que los 
muestreos de hoja bandera se realizaron en diferentes días para cada cultivar. Por lo 
tanto al realizarse las comparaciones de los niveles de expresión de los genes GPC entre 
cultivares las condiciones ambientales pudieron incidir en los resultados. Conscientes de 
estas limitantes la elección de un alfa del 1% reduciría los falsos positivos.  
 
5.4.3 - Introgresión de GPC-B1 y su interacción con el resto de los 
genes GPC 
 
Como puede observarse en el gráfico 5.4 el gen GPC-B1 introgresado en los 
cultivares BioINTA 3000 y P. Granar se expresó presentando el típico patrón de 
expresión de los genes GPC ya comentado. En sus estudios genómicos, Uauy et al. 
(2006b) informaron que los cultivares modernos pueden presentar o una mutación en la 
secuencia original de GPC-B1, generando un cambio en el marco de lectura y una 
proteína no funcional, o una deleción completa del gen. Mientras que en BioINTA 3000 
la copia no funcional se transcribió debido a que los cebadores fueron diseñados sobre 
la región no mutada, en P. Granar es claro que en las líneas control la copia del 
cromosoma 6B se encontraría delecionada.  
La introgresión de la copia funcional de GPC-B1 y la traducción de la proteína 
que codifica dicho gen pudo interaccionar, directa o indirectamente, con el resto de los 
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genes GPC. Si el gen introgresado GPC-B1 no interactuara con el resto de los 
integrantes de la familia, las líneas control y GPC-B1 no presentarían diferencias 
significativas en sus niveles de expresión para ninguno de los genes GPC. Sin embargo, 
como pudo observarse en los gráficos de expresión, al introgresarse GPC-B1 los niveles 
de transcripción entre las líneas cuasi isogénicas presentaron, en algunos casos, 
diferencias significativas. 
En BioINTA 3000 se observó que la copia funcional de GPC-B1 introgresada no 
interaccionó con ninguno de los restantes genes GPC. En P. Granar se encontró que la 
introgresión de GPC-B1 interaccionaba con GPC-B2 y GPC-D1. En GPC-B2 la 
introgresión de GPC-B1 produjo mayores niveles de expresión significativos 24 DDA 
en las líneas GPC-B1 respecto a las líneas control. En GPC-D1, a los 16 DDA las líneas 
control presentaron mayores niveles de expresión respecto a las GPC-B1, mientras que 
a los 40 DDA se observó una situación inversa.  
Resumiendo, en P. Granar la introgresión de GPC-B1 incrementó la expresión 
de GPC-B2 y GPC-D1 en relación al control mientras que en BioINTA 3000 GPC-B1 
no interaccionó con ninguno de los genes GPC. Las diferencias observadas entre los 
cultivares pueden deberse a diferentes razones. En los apartados anteriores se 
observaron diferencias significativas por efecto del fondo genético en la modulación de 
los genes GPC. Esta modulación diferencial podría determinar la existencia de 
interacciones entre los miembros de la familia GPC. Otra posibilidad es que los 
germoplasmas de origen diverso presenten diferentes variables alélicas de los genes 
GPC generando diversos tipos de interacción.  Llegado el caso de que las variantes 
alélicas sean las mismas entre ambos cultivares, se podría explicar que otros factores 
regulatorios, asociados al fondo genético, generan las diferencias.  
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Si bien P. Granar y BioINTA 3000 incrementaron significativamente la CPG y 
no mostraron diferencias significativas entre líneas cuasi isogénicas para la mayoría de 
los parámetros cuantificados en el capítulo II, cuando se estudió el efecto de la 
introgresión de GPC-B1 sobre ciertas variables fisiológicas (clorofila) y bioquímicas 
(proteínas, azúcares y aminoácidos), se encontraron efectos diferenciales debido a la 
introgresión de GPC-B1 y el fondo genético. Resumidamente, se observaron diferencias 
en los contenidos de azúcares, proteínas solubles y aminoácidos entre cultivares, como 
así también efectos diferenciales a causa de la introgresión de GPC-B1. La diferencia 
más notable pudo observarse en los contenidos de aminoácidos. Si bien en las líneas 
GPC-B1 de BioINTA 3000 y P. Granar los contenidos de aminoácidos fueron menores 
respecto a los controles una vez comenzada la antesis, solo en P. Granar las diferencias 
fueron significativas (figuras 4.4). A su vez, también se observaron diferencias en la 
concentración y rendimiento de micro y macronutrientes e interacciones Gen x 
Genotipo. Mientras que para las líneas GPC-B1 BioINTA 3000 se encontraron 
incrementos significativos en el rendimiento de ciertos micronutrientes (figura 3.1), en 
P. Granar no se observaron diferencias significativas para ninguno de los nutrientes 
evaluados.  
 La regulación de la senescencia y la subsecuente translocación de nutrientes es 
un proceso complejo y está asociado con grandes cambios transcripcionales en la planta 
como se ha demostrado en Arabidopsis (Buchanan-Wollaston et al. 2003; Breeze et al. 
2011), cebada  (Jukanti et al. 2008) y trigo (Gregersen y Holm 2007; Cantu et al. 2011). 
A su vez, estos estudios identificaron consistentemente incrementos en la expresión 
génica de diferentes clases de factores de transcripción siendo los genes NAC una de las 
familias más determinantes en el inicio de este proceso (Guo y Gan 2006; Uauy et al. 
2006; Jukanti et al. 2008; Kim et al. 2009; Sperotto et al. 2009). En trigo, mediante el 
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desarrollo de plantas RNAi para los genes GPC, se ha descubierto que esta familia 
génica juega importantes roles en la regulación de la senescencia y en la determinación 
nutricional del grano. En las plantas RNAi no solo se retrasó la senescencia tres 
semanas respecto a las líneas control, sino que también se redujeron en un 30%  la CPG, 
y las concentraciones de Fe y Zn en el grano (Uauy et al. 2006b) por una disrupción en 
el transporte de estos compuestos (Waters et al 2009). Más recientemente, utilizando 
plantas mutantes para los genes GPC-A1 y GPC-D1, Avni et al. (2014) mostraron un 
retraso en la senescencia de aproximadamente un mes e importantes reducciones en la 
CPG y concentraciones de Fe y Zn en el grano. El efecto de los genes GPC sobre la  
modulación de la senescencia y la determinación de la calidad nutricional del grano es 
evidente, lo cual los posiciona como candidatos para profundizar en el estudio de la 
compleja red génica que involucra estos procesos.  
 
5.5 - Conclusión 
 
En este capítulo se ha cuantificado la expresión de los genes GPC y su expresión 
en diferentes fondos genéticos de origen argentino durante la senescencia y se ha 
estudiado la interacción de los mismos y sus posibles efectos sobre los caracteres 
fisiológicos y bioquímicos.  
Se ha demostrado que la introgresión de GPC-B1 interacciona con el resto de los 
genes GPC y que la expresión de los mismos está modulada por el fondo genético. Las 
interacciones observadas sugerirían que estos genes comparten una vía de regulación 
similar, lo cual no permite descartar que la aceleración en la senescencia y el efecto 
sobre otros caracteres fenotípicos sea producto de la acción propia de la introgresión de 
GPC-B1 adicionando la interacción positiva con los otros integrantes de la familia.  
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De esto se concluye que algunos de los efectos pleitrópicos de los genes GPC 
estarían modulados por el fondo genético, aceptándose así, la tercera hipótesis de la 
tesis. 
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CAPÍTULO VI 
 
 
 
Identificación de genes asociados al transporte de 
N, Fe y Zn al grano de trigo mediante análisis 
transcriptómicos y plantas mutantes para los 
genes GPC 2 
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6.1 – Introducción 
 
Es sabido que la fuente principal de proteínas y micronutrientes en el grano de 
trigo es la hoja bandera y hojas inferiores (Barneix 2007; Waters et al. 2009). Sin 
embargo, los mecanismos mediante los cuales estos nutrientes son transportados desde 
las hojas hacia los granos en desarrollo son, en la actualidad, pobremente entendidos 
para esta especie. Para desarrollar nuevas estrategias de mejoramiento que permitan 
obtener variedades de trigo con mayor calidad y concentraciones de N y micronutrientes 
es necesario profundizar los conocimientos acerca de los mecanismos asociados a la 
translocación de estos durante la senescencia en trigo (Borrill et al. 2014). 
En otras especies de plantas, los mecanismos asociados al transporte de 
nutrientes han sido estudiados en mayor profundidad en todas sus fases; desde la 
absorción a nivel radicular hasta la translocación desde las hojas hacia las 
semillas/granos en desarrollo. A su vez, ciertos estudios han evidenciado que arroz, 
cebada y Arabidopsis presentan mecanismos moleculares de transporte de nutrientes 
similares entre sí. A continuación se describen resumidamente los descubrimientos 
moleculares más relevantes para genes de transporte de N y micronutrientes en 
Arabidopsis, arroz y cebada. Esta información es de gran utilidad para identificar, 
mediante genómica comparativa, genes relacionados con el transporte de N y 
micronutrientes al grano en trigo.  
 
6.1.1 - Genes relacionados con el transporte de N 
 
La Rubisco es la principal fuente de N en las plantas (Hörtensteiner y Feller 
2002); durante la senescencia, esta proteína junto con otras son degradadas, a través de 
la acción de diferentes proteasas (Feller et al. 2008; Parrott et al. 2010) en compuestos 
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más simples, tales como péptidos y aminoácidos (Masclaux-Daubresse et al. 2008), para 
ser transportados hacia el grano en desarrollo. 
Una vez degradadas las proteínas, los péptidos y aminoácidos deben ser 
removilizados a través de la planta lo cual requiere la expresión de genes 
transportadores trans membrana (Tegeder y Rentsch 2010). Para el transporte de 
péptidos a través de la planta se han identificado dos familias diversas: OPTs (oligo 
transporters) y NRT1/PTR (nitrate/peptide transporter family) (Tsay et al. 2007). Para la 
familia OPTs, 9 genes han sido identificados en Arabidopsis, mientras que 8 en arroz y 
11 en cebada (Kohl et al. 2012), mientras que para la familia NRT1/PTR, 53 genes 
fueron identificados en Arabidopsis, 81 en arroz y 46 en cebada (Kohl et al. 2012). Si 
bien para Arabidopsis un gran número de transportadores de las familias anteriormente 
mencionadas han sido caracterizados (Tegeder y Rentsch 2010; Rentsch et al. 2007), la 
información en monocotiledóneas es escasa. En cebada se ha caracterizado el gen 
HvPTR1 (West et al. 1998; Waterworth et al. 2000) y en arroz los genes OsPTR6 
(Ouyang et al. 2010) y OsGT1 perteneciendo este último a la familia OPT (Zhang et al. 
2004). Se ha demostrado en Arabidopsis que los integrantes de la familia OPT se 
expresan principalmente en los tejidos vasculares sugiriendo un rol de transporte de 
larga distancia , a su vez, algunos de ellos se expresan en determinados estadios tales 
como floración y durante el desarrollo seminal (Stacey et al. 2006). Las proteínas 
codificadas por la familia NRT1/PTR participan en el transporte de aminoácidos, 
péptidos, glucosinolatos, auxinas y acido abscísico en diferentes niveles de la planta, 
desde las raíces hasta las semillas, como se ha demostrado en Arabidopsis (revisado por  
Léran et al. 2014).  
De acuerdo a la similitud de secuencias, los transportadores de aminoácidos 
pueden ser agrupados en dos familias: ATF (amino acid transporter family) y APC 
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(amino acid-polyamine-choline). La familia ATF puede ser dividida en cinco sub-
familias: AAPs (general amino acid permeases), LHTs (lysine-histidine transporters), 
proline transporters (ProTs) como así también en aquellas que utilizan diversos 
sustratos: GATs (γ-aminobutyric acid), ANTs (aromatic and neutral amino acids) y 
finalmente AUXs (indole-3-acetic acid) (Tegeder y Rentsch 2010; Rentsch et al. 2007; 
Tsay et al. 2007). A su vez, la familia APC puede sub-dividirse en: CATs (cationic), 
LATs (L-type amino acids) y GAP (GABA permeases). En Arabidopsis se han 
identificado 63 genes entre ambas familias, mientras que para arroz y cebada se han 
identificado  80 y 59 respectivamente (Kohel et al. 2012). Se ha sugerido que la sub-
familia AAPs, cuyas proteínas se ubican en la membrana plasmática (Tegeder y Ward 
2012) participaría en diversos procesos fisiológicos relacionados con el metabolismo de 
los aminoácidos, incluyendo: absorción desde el suelo (Lee et al. 2007; Svennerstam et 
al. 2008), carga en el floema o transferencia xilema-floema  (Hunt et al. 2010; 
Rentsch 2007) y transporte a las semillas (Tegeder et al. 2007; Sanders et al. 2009). La 
sub-familia LHTs participaría en la importación de N orgánico en las raíces, en las 
células del mesófilo (Hirner et al. 2006), en los sacos polínicos y células de tejidos 
reproductivos (Lee y Tegeder 2004). Los genes LATs codificarían para amino 
permeasas, sin embargo, esta familia no ha sido estudiada en profundidad en plantas 
(Fujita y Shinozaki 2014). Basados en estudios de expresión, los integrantes de la sub 
familia ProTs y CAT jugarían roles en el cargado de aminoácidos en el floema 
(Toufighi et al. 2005; Grallath et al. 2005; Hammes et al. 2006), mientras que la familia 
ANT participaría en la extracción del N orgánico del mismo órgano (Hunt et al. 2006).  
 
6.1.2 - Genes relacionados al transporte de Fe y Zn 
 
En Arabidopsis, un gen perteneciente a la familia FRO (Ferric Chelate 
Reductase) que se expresa en las hojas y cuya proteína participa en la importación de Fe 
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a nivel de la membrana del cloroplasto es esencial para la supervivencia de las semillas 
en desarrollo bajo condiciones limitantes de este elemento (Jeong et al. 2008). Cabe 
destacar que el 90% del Fe reducido en las hojas se encuentra en el cloroplasto (Terry y 
Abadia 1986). Los genes FRO también se expresan en las hojas de arroz, sugiriéndose 
que este mecanismo de importación de Fe se conservaría en las monocotiledóneas 
(Ishimaru et al. 2006). La familia génica de transportadores HMA (Heavy Metal 
ATPase) también ha sido relacionada con la exportación de nutrientes desde el 
cloroplasto (Kim et al. 2009). En Arabidopsis, ha sido demostrado que AtHMA1 facilita 
la exportación de Zn desde esta organela (Kim et al. 2009). También pareciese ser que 
el rol de los genes HMA estaría conservado en las monocotiledóneas ya que en cebada 
se ha demostrado que HvHMA1 participa en la exportación de Fe y Zn desde el 
cloroplasto (Mikkelsen et al. 2012). 
Existen otros mecanismos adicionales en la hoja que participan en el transporte 
de Fe y Zn que involucran a las vacuolas y el citoplasma. Los excesos de Fe y Zn son 
transportados a las vacuolas para evitar la toxicidad asociada a concentraciones 
excesivas de estos iones en la célula. En arroz, dos proteínas codificadas por los genes 
denominados OsVIT1 y OsVIT2 (Vacuolar Iron Transport) que se localizan en la 
membrana vacuolar participan en la importación de Zn2+ y Fe2+ a esta organela (Zhang 
et al. 2012), mientras que en Arabidopsis los genes NRAMP3 y NRAMP4 (Natural 
Resistance-Associated Macrophage Protein)  trabajarían de manera contraria, 
exportando Fe desde la vacuola al citoplasma (Lanquar et al. 2005). Los genes ZIFL 
(ZINC-INDUCED FACILITATOR-LIKE) también estarían involucrados en el 
metabolismo del Zn en las plantas. En Arabidopsis, la proteína codificada por ZIF1, fue 
localizada en el tonoplasto y participaría en el secuestro del Zn por parte de la vacuola 
(Haydon y Cobbett 2007). Recientemente, trece genes pertenecientes a la familia ZIFL 
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han sido identificados y descriptos en arroz  donde varios de sus integrantes inducen su 
expresión durante la senescencia. Esto sugiere que en monocotiledóneas algunos genes 
ZIFL participarían en la removilización de nutrientes (Ricachenevsky et al. 2011). 
Debido a que el floema es la única vía que conecta las hojas con los granos en 
desarrollo, el transporte de Fe y Zn implica que deban ser translocados desde el 
citoplasma a través de la membrana plasmática hacia el floema. Esta función, en un gran 
número de plantas, es llevada a cabo por los transportadores de membrana YSL (Yellow 
Stripe-Like) y ZIP (ZRT, IRT-like Proteins) (Curie et al. 2009). En Arabidopsis, se ha 
demostrado que dos de los miembros de la familia YSL son esenciales para un 
desarrollo reproductivo satisfactorio (Chu et al. 2010). A su vez, en cebada, plantas 
mutantes para el gen HvZIP7, exhibieron una reducción significativa en los 
concentraciones de Zn en el grano, sugiriéndose que dicha familia juega importantes 
roles en el metabolismo de Zn en las monocotiledóneas (Tiong et al. 2014). 
Tanto el Fe como el Zn presentan una solubilidad limitada en el ambiente 
alcalino del floema, en consecuencia, para evitar su precipitación durante el transporte 
hacia los granos, los mismos deben asociarse con agentes quelantes (Curie et al. 2009); 
estos quelatos corresponden a los ácidos mugineicos de la familia de los fitosideróforos 
(PS) (Marschner et al. 1986). La nicotianamina (NA) es uno de los agentes quelantes 
más importantes, resulta de la combinación de tres moléculas de S-Adenosil Metionina 
y su síntesis en las plantas está regulada por la nicotianamina sintasa (NAS) (Higuchi et 
al. 1999). La NA a su vez puede ser catalizada a una forma 3”-ceto por la nicotianamina 
aminotransferasa (NAAT) y posteriormente a la forma 2’-ácido desoximugineico 
(DMA) por la DMA sintasa (Kanazawa et al. 1995; Inoue et al. 2008, Bashir et al. 
2006). Nishiyama et al. (2012) han sugerido que en arroz, el principal agente quelante 
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del Fe en el floema es DMA; en contraste, estudios recientes sugieren que la NA es el 
agente quelante más importante para el Zn (Clemens et al. 2013).  
Se ha hipotetizado que el transporte a través del floema es el factor más limitante 
en determinar la concentración de Fe y Zn en el grano de los cereales (White y Broadley 
2011). Varios estudios apoyan esta hipótesis demostrando que si se altera la movilidad 
de estos iones en el floema, mediante la manipulación de los genes involucrados en el 
transporte, se puede alterar la concentración de estos micronutrientes en los granos.  En 
Arabidopsis plantas mutantes para todos los genes NAS redujeron la concentración de 
Fe en las semillas manteniendo niveles elevados en las hojas (Schuler et al. 2012). A su 
vez, la sobre expresión de los genes NAS en Arabidopsis y arroz produjo una mayor 
acumulación de Fe y Zn en las semillas y granos respectivamente (Haydon et al. 2012; 
Lee et al. 2009; Lee et al. 2011).  
La regulación de la senescencia y la subsecuente translocación de los nutrientes 
a los granos en desarrollo son procesos extremadamente complejos ya que están 
asociados a grandes cambios transcripcionales que suceden en los tejidos vegetativos; 
esta complejidad ha sido documentada en Arabidopsis (Buchanan-Wollaston et al. 
2003; Breeze et al. 2011), cebada (Jukanti et al. 2008) y trigo (Gregersen y Holm 2007; 
Cantu et al. 2011). Estos estudios identificaron que una gran proporción de factores de 
transcripción incrementan su expresión durante la senescencia. En estudios más 
reciente, y en adición al de Uauy et al. (2006b) en donde se analizaron plantas RNAi 
para los factores de transcripción GPC, Avni et al. (2014) mostraron que plantas 
mutantes para los genes GPC-A1 y GPC-D1 exhibieron un retraso en la senescencia de 
aproximadamente cuatro semanas como así también reducciones significativas en la 
CPG y concentraciones de Fe y Zn en el grano respecto a las plantas control. La 
reducción en las concentraciones de Fe y Zn son el resultado de una irrupción en el 
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transporte de estos nutrientes al grano (Waters et al. 2009). En consecuencia, las plantas 
mutantes para los genes GPC son una herramienta excelente para diseccionar los 
mecanismos asociados al transporte de estos nutrientes desde las hojas hacia los granos 
durante la senescencia en trigo.   
El principal objetivo del presente capítulo consistió en identificar genes 
relacionados con el transporte de N, Fe y Zn al grano de trigo durante la senescencia, en 
donde la hipótesis formal plantea que los genes GPC regulan la expresión de genes 
relacionados con el transporte de estos nutrientes.  Para ello se llevó a cabo un estudio 
transcriptómico que permitió determinar los cambios de expresión que se produjeron en 
los 100.000 genes de trigo (Brenchley et al. 2012) a lo largo de este proceso. La 
estrategia consistió primero en identificar una gran proporción de genes que se 
expresaron diferencialmente durante la senescencia en plantas normales. Este primer 
paso permitió caracterizar por primera vez, mediante la tecnología de RNAseq, la 
funcionalidad de un conjunto de genes que activan y reprimen su expresión durante la 
senescencia en trigo. Cabe destacar que la tecnología de RNAseq, permite la 
secuenciación de miles de genes simultáneamente con una gran confiabilidad y bajo 
costo. Posteriormente, se analizó también el transcriptoma de plantas mutantes para los 
genes GPC en las mismas fechas de muestreo que las plantas normales durante la 
senescencia. Comparando los niveles de expresión génica de las plantas control y las 
plantas mutantes se identificaron aquellos genes que estaban regulados por la familia 
génica GPC. En paralelo, mediante genómica comparativa, se identificaron en trigo 62 
genes pertenecientes a nueve familias diversas que en arroz ya han sido caracterizados y 
asociados al transporte de Fe y Zn al grano. Finalmente, estos genes detectados fueron 
identificados en los transcriptomas de las plantas control y plantas mutantes para GPC 
obteniéndose así sus patrones de expresión y modulación a lo largo de la senescencia. 
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En resumen, los resultados de este capítulo permitieron: a) poner de manifiesto los 
cambios transcripcionales que suceden durante la senescencia en trigo utilizando 
tecnología RNAseq de última generación b) la importancia de los genes GPC en la 
modulación de este proceso e c) identificar y caracterizar genes de transporte de N, Fe y 
Zn al grano. En conclusión, estos resultados serán de gran utilidad para diseñar a futuro 
nuevas estrategias de biofortificación para incrementar la concentración de N, Fe y Zn 
en el grano de trigo.  
 
 
6.2 – Materiales y métodos 
 
6.2.1 - Material vegetal 
 
Previo a este trabajo, se identificaron en una población de plantas mutantes del 
cultivar tetraploide Kronos individuos mutantes para los genes GPC que portan codones 
de stop prematuros para GPC-A1 y para GPC-B2 (Distelfeld et al. 2012). Originalmente 
el cultivar Kronos presenta una mutación natural en GPC-B1 (Uauy et al. 2006b). Dado 
que GPC-B1 es no funcional en Kronos, la mutante GPC-A1 es nula para GPC-1. Como 
no se encontraron mutantes para GPC-A2, los mutantes de GPC-B2 representan un 
cambio de dosage génico, pero no un mutante nulo para los genes GPC-2. Una vez 
seleccionados los individuos mutantes GPC-A1 y GPC-B2, fueron cruzados 
artificialmente con Kronos durante dos ciclos para reducir las mutaciones en el fondo 
genético y posteriormente autofecundados para incrementar la homocigosis y la 
cantidad de semillas (BC2F3). Las líneas hermanas desarrolladas y utilizadas en los 
ensayos fueron: líneas mutantes para GPC-A1 (∆GPC-A1), líneas mutantes para GPC-
B2 (∆GPC-B2), líneas doble mutantes para GPC-A1 y GPC-B2 (∆GPC-A1/∆GPC-B2, 
obtenidas a partir de la combinación de las líneas mutantes ∆GPC-A1 y ∆GPC-B2) y las 
líneas control con los alelos GPC-A1 y GPC-B2 funcionales.  
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Se decidió utilizar trigo tetraploide ya que en esta especie la identificación y 
generación de líneas mutantes y su combinación mediante cruzamientos artificiales para 
los genes GPC fue más sencilla debido a que presenta dos genomas (A y B) respecto a 
los tres de la especie hexaploide (A, B y D). Básicamente, utilizando una especie con 
menor número de genomas se reducen los tiempos y cruzamientos artificiales para 
generar las líneas mutantes de interés.  
 
6.2.2 - Experimentos a campo para determinar el fenotipo de las 
mutaciones GPC. 
 
Durante la estación de crecimiento 2011-2012, se realizaron ensayos a campo en 
la localidad de Davis, California  (38° 32 ′N, 121° 46′ W, UCD 2012) para determinar el 
fenotipo de las líneas mutantes GPC. El diseño experimental consistió en un DBCA con 
10 bloques. Cada unidad experimental consistió en 1 hilera de un metro en donde se 
sembraron 50 semillas hilera-1 en un suelo de características franco/limoso. La fecha de 
siembra fue el 23 de Noviembre de 2011. Cada hilera fue fertilizada con 11 gramos de 
sulfato de amonio a mediados de febrero 2012. La precipitación total durante la etapa de 
crecimiento fue de 232 mm. El ensayo fue irrigado el 17 de mayo de 2012 hasta lograr 
capacidad de campo.  
 
6.2.2.1 - Determinación de los parámetros de senescencia 
 
Dentro de cada unidad experimental se marcaron las espigas principales en 
antesis de 10 plantas. No se observaron diferencias significativas para floración en 
ninguno de los genotipos mutantes respecto a las líneas control. Las correspondientes 
hojas banderas de las espigas principales fueron luego utilizadas para cuantificar el 
contenido de clorofila utilizando un SPAD-502 ya comentado en capítulo IV (apartado 
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4.2.4). Cada valor corresponde al promedio de diez mediciones a lo largo de la hoja 
bandera y los valores se representan en unidades relativas.  
 
6.2.2.2 - Determinación de la concentración de proteínas en el grano 
 
El CPG se determinó mediante espectroscopia en Infrarrojo Cercano (o NIR, 
Near Infrared Spectroscopy) utilizando un equipo Perten IM9200 (Perten Instruments 
AB, H.Q. Stockholm, Sweden) en la Universidad de Davis, California. Los resultados 
corresponden a diez réplicas biológicas para cada genotipo.  
 
6.2.2.3 - Determinación de micronutrientes 
 
Para la determinación de micronutrientes se utilizó un ICP-MS (Inductively 
Coupled Plasma - Mass Spectrometer) (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA) 
en la Universidad de Davis, California. Los resultados corresponden a cinco réplicas 
biológicas para cada genotipo.  
 
6.2.2.4 - Análisis estadístico  
 
Los datos fueron procesados a través de ANOVAs usando el software estadístico 
“Infostat” (Di Rienzo et al. 2011). Cuando los ANOVAs arrojaron diferencias 
significativas se utilizó el test de Tukey para comparar las diferencias entre medias 
(Steel y Torrie 1989). Los datos fueron analizados usando un sistema factorial de 1 
nivel en función del genotipo/mutación/es: ∆GPC-A1, ∆GPC-B2, ∆GPC-A1/∆GPC-B2 
y líneas control. El nivel de significancia utilizado fue α = 0,05. 
Los supuestos del ANOVA (Muestras independientes, Normalidad, 
Homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x Tratamiento) fueron corroborados 
para todos los parámetros cuantificados y se detallan en el apartado A.6.1 del apéndice.  
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6.2.3 - Experimento en invernáculo para el análisis trascriptómico.  
  
6.2.3.1 - Construcción de las librerías RNAseq y secuenciación 
mediante la tecnología de Illumina  
 
Los genotipos ∆GPC-A1, ∆GPC-A1/∆GPC-B2 y líneas control crecieron en 
invernáculo bajo condiciones de día largo y se cosecharon las hojas bandera en antesis, 
12  DDA y 22 DDA e inmediatamente fueron enfriadas en N líquido; para cada fecha de 
muestreo y genotipo se tomaron 4 réplicas biológicas, siendo el total de muestras del 
ensayo de 36. Las hojas fueron molidas utilizando mortero y N líquido y la extracción 
de ARN se llevó a cabo utilizando el kit Spectrum™ Plant Total RNA Kit (Sigma-
Aldrich, St. Louis, MO). La concentración y pureza del RNA fueron chequeadas 
utilizando un espectrofotómetro Nanodrop y la integridad fue evaluada mediante geles 
de agarosa. Las librerías de RNAseq fueron construidas utilizando el kit  TruSeq™ 
RNA sample preparation (Illumina) y su calidad fue determinada corriendo muestras en 
un equipo 2100 Bioanalyzer (Agilent). Cada réplica biológica fue secuenciada 
utilizando un equipo Illumina HiSeq2000, utilizando un módulo de lectura de 50 pb, en 
el UC Davis Genome Center, California, USA (http://www.genomecenter.ucdavis.edu/). 
  
6.2.3.2 - Mapeo y alineamiento de las lecturas RNAseq Illumina con el 
genoma de referencia 
 
Si bien he participado en la fase de mapeo y alineamiento de las lecturas 
RNAseq mi rol en este apartado del proyecto ha sido secundario, motivo por el cual, 
solo procederé a exponer y explicar los puntos más relevantes de este proceso.  
Una vez finalizada la secuenciación de las librerías de RNAseq, se recibió del 
centro de secuenciación un archivo por cada una de las muestras enviadas que contenía 
en su interior millones de secuencias (> 30.000.000, ver apartado A.6.2 del apéndice 
para mayor detalle). Estas secuencias representan los transcriptos de los genes que se 
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expresaron en cada librería RNAseq sintetizada. Para determinar los niveles de 
expresión de los genes para este tipo de ensayos, primero es necesario mapear y alinear 
estas secuencias con un genoma de referencia. El genoma utilizado para este trabajo fue 
aquel desarrollado por el International Wheat Genome Sequencing Consortium 
(IWGSC) (http://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Info/Index), el cual provee la 
secuencia individual de cada uno de los cromosomas de trigo para cada genoma 
independientemente. Sin embargo,  debido a que el genoma provisto por el IWGSC 
actualmente carece de anotaciones funcionales necesarias para identificar aquellas 
regiones que se expresaron, previo al mapeo de nuestras lecturas RNAseq, se decidió 
llevar a cabo un pre-mapeo de todos los transcriptomas y regiones expresadas en trigo 
de diferentes estudios anteriores sobre el genoma del IWGSC. El objetivo principal de 
este pre-mapeo consistió en identificar en el genoma de referencia las regiones que se 
expresan y descartar regiones genómicas no codificables (regiones repetitivas etc.) para 
luego facilitar el mapeo y análisis de las secuencias de nuestro ensayo. Se compilaron 
286.814 transcriptos de trigo, sin secuencias redundantes, a partir de cuatro 
transcriptomas diversos (el procedimiento en detalle esta descripto en Krasileva et al. 
2013). Utilizando GMAP (Wu y Watanabe 2005)  se mapeó este conjunto de 
transcriptos primero en los cromosomas del genoma A y luego en los cromosomas del 
genoma B del IWGSC. Esta estrategia permitió identificar todos los homólogos posibles 
en cada cromosoma separadamente. Posteriormente, utilizando bedtools merge se 
unificaron las lecturas superpuestas en cada región identificada obteniéndose un 
conjunto de 139.828 regiones que se transcriben;  estas regiones representan los genes, 
lo cuales se identificaron mediante un código individual (ID), el genoma de origen (A o 
B), el número de cromosoma (1 a 7) y el brazo (largo o corto) correspondientemente.   
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6.2.3.3 - Determinación de los niveles de expresión y análisis 
estadísticos  
 
Una vez determinadas las 139.828 regiones de expresión putativas, con sus 
respectivos identificadores, se mapearon y alienaron utilizando GSNAP(l),  las 
secuencias correspondientes a nuestro ensayo utilizando los archivos RNAseq 
anteriormente mencionados. Cabe destacar que en promedio el 94% de las lecturas 
RNAseq pudieron ser mapeadas (ver apartado A.6.2 del apéndice para mayor detalle).  
Paso siguiente, se cuantificó el número de lecturas alineadas para cada una de las 
139.828 regiones de expresión putativa utilizando el programa ht-seq count. Solo se 
consideraron aquellas lecturas que mapearon en forma singular con las regiones de 
expresión obtenidas. Cada lectura que se alineó con una de las regiones de expresión 
putativa representó una unidad de expresión para dicha región. Por ejemplo, si para una 
región determinada se alinearon 10 lecturas en antesis y 100 lecturas a los 12 DDA, 
significa que este gen tiene primero una expresión con valor de 10 y luego una 
expresión con valor de 100 y que a los 12 DDA la expresión es diez veces superior que 
a la observada en antesis. En conclusión, así se obtuvo el valor de expresión para las 
139.828 regiones de expresión, para cada uno de los genotipos/réplicas y momentos de 
muestreos ya comentados. Posteriormente, para facilitar los análisis y la normalización 
de los datos, se eliminaron de los resultados de conteo aquellas regiones de expresión 
que presentaron valores  de expresión cero o  niveles de expresión muy bajos (menos de 
tres lecturas entre todos los genotipos y fechas de muestreo) obteniéndose así, 
finalmente, 80.168 regiones de expresión putativas (eliminándose 59.960 del número 
original).  
Como el número total de lecturas varió entre muestras biológicas, las lecturas 
originales fueron normalizadas utilizando el paquete DESeq bajo la plataforma R 
(Versión 1.12.1 (Anders y Huber 2010; R Versión  2.14.2). Luego de la normalización, 
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para determinar la expresión diferencial de los genes y su nivel de significancia 
estadístico entre fechas de muestreo y genotipos, se aplicaron cuatro pruebas 
estadísticas. Las dos primeras fueron aquellas provistas por los programas  DESeq y 
edgeR (Robinson et al. 2010) bajo la plataforma de R. Los valores p generados por 
ambos test fueron ajustados mediante FDR (False discovery rates) utilizando el 
procedimiento Benjamini y Hochbergh (Benjamini y Hochberg 1995) y el valor p de 
corte utilizado para determinar expresión diferencial fue de P ≤ 0,01. Posteriormente, 
para reducir aún más los posibles falsos positivos se aplicaron dos pruebas estadísticas 
adicionales: Mann-Whitney-Wilcoxon (MWW) test (P ≤ 0,05) y un  t-test (P ≤ 0,01). Si 
se multiplican los valores p utilizados como corte, se obtiene un certeza de significancia 
del 0.00000005 (0,01 DESeq * 0,01 edgeR * 0,05 Wilcoxon * 0,01 t-test). Cabe 
destacar que la alta presión de selección sobre los datos tiene como objetivo identificar 
aquellos genes que se expresaron diferencialmente con un alto grado de certeza.  
 
6.2.3.4 - Anotación funcional de las secuencias genómicas 
 
Para determinar la funcionalidad de los genes diferencialmente expresados se 
utilizaron primero dos herramientas bioinformáticas que permiten comparar secuencias 
entre organismos diversos: 1) BLASTX, utilizando la base de datos de proteínas general 
del NCBI (nr protein database, National Center for Biotechnology Information) 
(http://blast.st-va.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) e 2) InterProSscan (versión 4.8), la cual 
permite identificar dominios conservados, utilizando la base de datos de proteínas de 
Pfam (http://www.ebi.ac.uk/interpro/, versión 27.0). Para unificar los resultados 
anteriores e inferir funcionalidad biológica se utilizó el programa BLAST2GO 
(http://www.blast2go.com/b2ghome, versión 2.6.5); este programa asocia a cada 
secuencia con uno o varios procesos biológicos a través de los denominados términos 
GO, obteniéndose resultados para el 52% del total de las regiones de expresión putativas 
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(ver apartado A.6.2 del apéndice para mayor detalle). Se utilizó el paquete TopGo 
(versión 2.14.0) para realizar un análisis de enriquecimiento entre los genes 
diferencialmente regulados; los valores de significancia obtenidos fueron calculados 
mediante un test de Fisher, implementado en el mencionado paquete.   
 
6.2.3.5 – Identificación de genes de transporte de Fe y Zn en trigo 
mediante genómica comparativa con arroz  
 
Debido a la complejidad y diversidad de genes transportadores de N, se decidió 
limitar la identificación y anotación de nuevos genes de transporte para los 
micronutrientes Fe y Zn. Para identificar los nuevos genes  en el transcriptoma de trigo, 
se utilizó al arroz como organismo modelo. Básicamente, se realizó una búsqueda 
exhaustiva y actualizada en la bibliografía científica  de genes de transporte de Fe y Zn 
al grano en arroz. Mediante la herramienta bioinformática BLAST (Basic Local 
Alignment Search Tool), cuyo algoritmo permite identificar similitud de secuencias, se 
compararon las secuencias de ADN y proteínas de los genes de arroz con las secuencias 
genómicas provistas por el IWGSC (ver apartado A.6.3 del apéndice para los 
identificadores de los genes de arroz utilizados). Esta estrategia permitió identificar así 
las secuencias en trigo más similares a los genes de arroz y posteriormente realizar una 
anotación manual de los genes de trigo. Para verificar que la anotación haya sido 
correcta se tradujo la proteína resultante  (http://web.expasy.org/translate/) y se comparó 
su secuencia mediante BLASTP con la base de datos del NCBI. Las secuencias de los 
nuevos genes identificados en trigo, serán depositadas en la base de datos del NCBI una 
vez publicado el trabajo de investigación que involucra estos descubrimientos 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/submit). 
Los análisis filogenéticos para los genes de arroz y los respectivos identificados 
en trigo, fueron realizados con el programa MEGA6 (http://www.megasoftware.net/) 
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mediante la opción Best Neighbor Joining utilizando las secuencias de proteínas de los 
genes. Los valores Bootstrap están basados en 1000 réplicas.  
 
6.3 – Resultados  
 
6.3.1 - Efectos fenotípicos para los mutantes GPC 
 
Para testear el efecto de las mutaciones GPC sobre el fenotipo de las plantas de 
trigo y determinar el aporte de GPC-1 y GPC-2 en el proceso de senescencia, se 
condujeron experimentos a campo en la localidad de Davis, California, utilizándose 
líneas mutantes para GPC-A1 (∆GPC-A1), líneas mutantes para GPC-B2 (∆GPC-B2), 
líneas que combinaron la mutaciones para GPC-A1 y GPC-B2 (∆GPC-A1/∆GPC-B2) y 
finalmente las líneas control.  
Ninguno de los genotipos mutantes tuvo efectos sobre el desarrollo previo a 
antesis, pero si se asociaron con un retraso significativo en senescencia post antesis, en 
donde las diferencias comenzaron a ser evidentes a los 32 DDA (figura 6.1 y figura 6.2). 
El mayor efecto se observó en las líneas doble mutantes (∆GPC-A1/∆GPC-B2) y la 
mutante GPC-A1 (∆GPC-A1) en donde la senescencia se retrasó 30 días y 27 días 
respectivamente respecto a las líneas control (figura 6.2.A). Las líneas mutantes para 
GPC-B2 (∆GPC-B2) también retrasaron su senescencia, sin embargo, el efecto de la 
mutación fue de menor impacto, siendo su patrón de degradación de clorofila similar al 
de las líneas control (figura 6.2.A).  
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Figura  6.1. Fenotipo para las líneas control y mutantes ∆GPC-A1 y ∆GPC-A1/∆GPC-
B2 planta entera, hoja bandera y espiga principal. A, B  y C corresponden a 22 DDA 
mientras que D, E y F corresponden a 60 DDA. En todos los casos el orden de las 
plantas es: Control, mutante ∆GPC-A1 y doble mutante GPC-A1/∆GPC-B2. 
 
Figura 6.2. Efectos de las mutaciones GPC sobre senescencia, CPG y concentraciones 
de Fe y Zn en el grano para la localidad de Davis, CA, año 2012. Contenido relativo de 
clorofila en hoja bandera (A); CPG a cosecha (B); concentración de Fe en grano (C) y 
concentración de Zn en grano (D). 2B=∆GPC-B2, 6A=∆GPC-A1, 6A/6B=∆GPC-
A1/∆GPC-B2. Los valores corresponden a las medias aritméticas y las barras al error 
estándar. En el apartado A.6.4 del apéndice se detallan las diferencias entre genotipos 
mediante Test de Tukey para cada fecha evaluada de la figura A. En el apartado A.6.5 
del apéndice se detallan los resultados del ANOVA y test de Tukey para las figuras B, C 
y D. Letras distintas indican significancia estadística P<0.05.  
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El retraso en la senescencia en las líneas mutantes estuvo asociado con 
reducciones significativas en la CPG y en las concentraciones de Fe y Zn en el grano. 
Las líneas mutantes ∆GPC-A1 y doble mutantes ∆GPC-A1/∆GPC-B2 mostraron 
reducciones significativas en la CPG del 22% y 12% respectivamente respecto a las 
líneas control (figura 6.2.B). Las concentraciones de Fe en grano fue significativamente 
menor en las líneas mutantes ∆GPC-A1 y ∆GPC-A1/∆GPC-B2 observándose 
reducciones del 23% y 21% respectivamente comparado con las líneas control (figura 
6.2.C). Las concentraciones de Zn en el grano también se vieron afectados en las plantas 
mutantes respecto a las líneas control (figura 6.2.D). Para las líneas mutantes ∆GPC-A1 
la reducción fue del 22% mientras que para las doble mutantes ∆GPC-A1/∆GPC-B2 del  
15%. Para las líneas mutantes ∆GPC-B2 no se observaron efectos significativos sobre la 
CPG y concentración de Fe y Zn por efecto de la mutación (figura 6.2.C y D).  
Tomando en cuenta los resultados comentados hasta el momento, la mutación 
inducida de GPC-A1 conjuntamente con la mutación natural de GPC-B1 es suficiente 
para impactar fuertemente en el proceso de senescencia, perturbando la translocación de 
proteínas, Fe y Zn a los granos en desarrollo en líneas tetraploides de trigo. La mutación 
de GPC-B2 no tuvo un impacto significativo en los parámetros mencionados 
anteriormente. 
 
6.3.2 - Análisis transcriptómicos: caracterización previa de genes 
diferencialmente expresados durante la senescencia, efecto regulador 
de los genes GPC sobre la expresión génica e identificación de genes 
relacionados con el transporte de N, Fe y Zn al grano en trigo 
 
Esta sección presenta los resultados en el siguiente orden: 1) Descripción de los 
genes diferencialmente expresados durante la senescencia en trigo. Para este punto se 
analizó solamente el transcriptoma de las plantas control. 2) Identificación de  aquellos 
genes que se encontraron regulados por la familia GPC. Aquí, se compararon los 
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transcriptomas de las plantas control con las plantas mutantes dentro de cada fecha de 
muestreo y se identificaron en forma preliminar genes de transporte de N. 3) 
Identificación y caracterización de genes de transporte de Fe y Zn al grano en trigo.  
 
6.3.2.1 - Identificación de genes diferencialmente expresados durante 
senescencia 
 
Se procedió primero a analizar el transcriptoma de plantas normales (plantas 
control) en tres fechas de muestreo diferentes durante la senescencia: Antesis, 12 DDA 
y 22 DDA. Como primer paso, se realizó un análisis exploratorio de los datos mediante 
análisis de clustering y Análisis de Componentes Principales (PCA) (figura 6.3). Estos 
análisis permitieron tener una visión general en forma gráfica de los transcriptomas 
evaluados. Claramente, se observaron tres grupos separados que corresponden a cada 
fecha de muestreo, indicando que los diferentes estadios de la senescencia modulan los 
transcriptomas en forma diferencial. Estos tipos de análisis son importantes, también, 
para corroborar que los muestreos realizados han sido llevados a cabo en forma 
correcta, ya que si se observaran muestras de diferentes fechas mezcladas entre sí, 
indicarían posibles errores técnicos en el muestreo.  
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Figura 6.3. Análisis de clustering mediante distancias euclidianas (A) y análisis de 
Componentes Principales (B) durante la senescencia en trigo en plantas control para las 
fechas de muestreo Antesis, 12 DDA y 22 DDA. 
 
Posteriormente, comparándose los transcriptomas entre fechas de muestreo 
(Antesis vs 12 DDA; Antesis vs 22 DDA y 12 DDA vs 22 DDA)  se identificó un total 
de 3888 genes que presentaron expresión diferencial a lo largo de la senescencia (figura 
6.4). Se entiende por expresión diferencial cuando los niveles de expresión entre fechas 
comparadas, para un determinado gen, arrojaron diferencias significativas para los 
cuatro test estadísticos aplicados (ver materiales y métodos, apartado 6.2.3.3).  En la 
figura 6.4.A, mediante un diagrama de Venn, se observa la distribución de los 3888 
genes identificados para las comparaciones entre fechas realizadas. Para facilitar su 
análisis, los mismos fueron divididos en cuatro clases de acuerdo a sus patrones de 
expresión: aquellos cuya expresión se incrementó en forma continua entre antesis y 22 
DDA (“Activados”, N=1634); aquellos cuya expresión se redujo en forma continua 
entre antesis y los 22 DDA (“Reprimidos”, N=1151); aquellos que alcanzaron la 
máxima expresión a los 12 DDA y luego la redujeron (“Activados/Reprimidos”, 
N=823) y finalmente, aquellos cuya expresión se redujo entre antesis y 12 DDA pero se 
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incrementó entre los 12 DDA y 22 DDA (“Reprimidos/Activados”, N=280) (figura 
6.4.B). 
 
 
 
 
Figura 6.4. Diagrama de Venn para los genes diferencialmente expresados entre las 
diferentes fechas de muestreo (A=Antesis, 12 DDA y 22 DDA) para las líneas control. 
Los porcentajes representan la proporción de genes respecto al total para cada 
comparación (A). Boxplot (log2) para los diferentes perfiles de expresión de los 3888 
genes diferencialmente expresados durante la senescencia (B). 
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Posteriormente, como se indicó en materiales y métodos, se determinó la 
funcionalidad biológica para este conjunto de 3888 genes. En el cuadro 6.1.A-B puede 
observarse un resumen de las diez funciones biológicas mayormente representadas para 
el grupo de genes que incrementaron su expresión (Activados) y para aquellos que la 
redujeron (Reprimidos) a lo largo del proceso de senescencia. Puede observarse que 
para el grupo de genes que incrementaron su expresión predominaron los procesos 
catabólicos/oxidativos, destacándose también aquellos relacionados con el metabolismo 
del N y transporte transmembrana de micronutrientes. Para el grupo de genes que 
redujeron su expresión a lo largo de la senescencia podemos encontrar aquellos 
relacionados con diferentes procesos fotosintéticos.  
 
 
Cuadro 6.1. Anotación funcional, mediante BLAST2GO, de los diez procesos 
biológicos mayormente representados para aquellos genes que incrementan y reducen su 
expresión durante el proceso de senescencia en trigo. 
 Identificación 
GO 
Funcionalidad Anotados Significativos Esperado Valor-P 
(A) GO:0055114 Procesos de oxidación-reducción 3168 171 87,5 2,60E-18 
Genes  
activados 
GO:0055085 Transporte transmembrana 1622 90 44,8 2,20E-10 
GO:0071577 
Transporte transmembrana de iones de 
Zinc 20 8 0,55 3,10E-08 
 
GO:0034220 Transporte transmembrana de iones 369 31 10,19 4,90E-08 
 
GO:0006829 Transporte de iones de Zinc 24 8 0,66 1,60E-07 
 
GO:0043562 
Procesos de respuesta a niveles de 
nitrógeno 14 6 0,39 1,10E-06 
 
GO:0009064 
Procesos metabólicos relacionados con la 
familia de aminoácidos Glutamina 65 11 1,8 1,50E-06 
 
GO:0006787 
Procesos catabólicos relacionados con 
porfirinas 76 11 2,1 7,40E-06 
 
GO:0033015 
Procesos catabólicos relacionados con 
tetrapirroles 76 11 2,1 7,40E-06 
 
GO:0051187 
Procesos catabólicos relacionados con 
cofactores 76 11 2,1 7,40E-06 
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Este set de 3888 genes representa una colección de genes diferencialmente 
expresados durante la senescencia temprana en trigo de gran utilidad para 
investigaciones futuras relacionadas con este proceso. En el apartado A.6.6 de apéndice 
se detallan los 3888 genes identificados divididos de acuerdo a sus patrones de 
expresión de la figura 6.4.B detallando las lecturas contabilizadas para cada fecha de 
muestro y réplicas, diferencias entre las mismas y anotación funcional.  
 
(B) GO:0015979 Fotosíntesis 502 123 11,06 < 1e-30 
Genes 
 reprimidos 
GO:0009765 
Fotosíntesis, procesos de captación 
lumínica 76 47 1,67 < 1e-30 
GO:0019684 
Fotosíntesis, procesos de reacción 
lumínica  340 69 7,49 < 1e-30 
 
GO:0006091 
Generación de precursores de metabolitos 
y energía 774 78 17,06 1,70E-29 
 
GO:0033014 
Procesos biosintéticos relacionados con 
tetrapirroles 183 30 4,03 9,60E-18 
 
GO:0015977 Fijación de carbono 45 17 0,99 3,40E-17 
 
GO:0006779 
Procesos biocinéticas relacionados con 
profirinas 161 27 3,55 2,30E-16 
 
GO:0015995 
Procesos biosintéticos relacionados con 
clorofila 122 23 2,69 2,80E-15 
 
GO:0033013 
Procesos metabolices relacionados con 
tetrapirroles 262 31 5,77 3,20E-14 
 
GO:0055114 Procesos de oxidación – reducción  3168 134 69,81 5,50E-14 
(C)    
Genes 
regulados 
por GPC 
GO:0071577 
Transporte transmembrana de iones de 
Zinc 20 13 0,1 3,90E-26 
GO:0006829 Transporte de iones de Zinc 24 13 0,12 1,20E-24 
GO:0000041 Transporte y transición de iones de Zinc 100 13 0,49 2,60E-15 
 
GO:0034220 Transporte transmembrana de iones 369 13 1,81 3,60E-08 
 
GO:0030001 Transporte de iones metálicos 621 16 3,04 7,10E-08 
 
GO:0055085 Transporte transmembrana 1622 22 7,94 1,30E-05 
 
GO:0006811 Transporte de iones 1285 19 6,29 1,70E-05 
 
GO:0006812 Transporte de cationes 948 16 4,64 1,70E-05 
 
GO:0044765 Procesos de transporte específicos 3350 34 16,41 2,40E-05 
 
GO:0006810 Transporte 4433 37 21,71 0,00058 
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6.3.2.2 - Identificación de genes regulados por la familia génica GPC 
 
Luego se procedió a identificar qué genes en el transcriptoma de trigo estuvieron 
regulados por los genes GPC durante la senescencia. Para este objetivo, dentro de cada 
fecha de muestreo, se compararon los niveles de expresión de las 80.168 regiones de 
expresión putativas entre las líneas control y las líneas mutantes. Se determinó que un 
gen estaba regulado por GPC si los niveles de expresión entre las líneas control y 
alguna de las líneas mutantes diferían significativamente entre sí para los cuatros test 
estadísticos utilizados en alguna de las fechas de muestreo evaluadas.  
Como la expresión de los genes GPC es relativamente baja en floración (ver 
capítulo V), se predijo que habría un bajo número de genes que fueran regulados por 
estos factores de transcripción en esta fecha. Así, a tiempo a antesis, solamente diez 
genes se expresaron diferencialmente  entre las líneas mutantes ∆GPC-A1 y las líneas 
control, y solamente seis lo hicieron entre las líneas doble mutante ∆GPC-A1/∆GPC-B2 
y las líneas control. Estos resultados muestran claramente que los genes GPC tienen un 
efecto menor sobre el transcriptoma de trigo durante antesis regulando la expresión de 
un escaso número de genes.  
Considerando que la expresión de los genes GPC se incrementa a medida que 
avanza la senescencia (Ver capítulo V), se esperó obtener un gran número de genes 
diferencialmente expresados para las comparaciones entre líneas mutantes y líneas 
control a los 12 DDA y 22 DDA.  Para los 12 DDA se identificaron 504 genes 
diferencialmente expresados entre las líneas control y las líneas mutantes ∆GPC-A1. 
Para la misma fecha de muestro se encontraron 1525 genes diferencialmente expresados 
entre las líneas control y la doble mutante ∆GPC-A1/∆GPC-B2. A los 22 DDA, se 
identificaron sólo seis genes diferencialmente expresados entre las líneas control y las 
líneas mutantes ∆GPC-A1 mientras que para las líneas doble mutantes ∆GPC-
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A1/∆GPC-B2 se encontraron 385 genes diferencialmente expresados. Estos resultados 
sugirieron que el mayor impacto de los genes GPC sobre la modulación de la expresión 
de otros genes se produciría a los 12 DDA.  
Superponiendo los genes diferencialmente expresados para cada fecha de 
muestreo entre las líneas control y la doble mutante ∆GPC-A1/∆GPC-B2 se encontró un 
total de 1913 genes regulados por la familia GPC. Repitiendo este análisis para la línea 
control y simple mutante ∆GPC-A1, se encontró un total de 520 genes diferencialmetne 
expresados. En el apartado A.6.7 del apéndice se detallan las lecturas contabilizadas y 
diferencias de expresión como así también la anotación funcional para ambas 
comparaciones.  
A su vez, superponiendo todos los genes diferencialmente regulados por los 
genes GPC de ambas líneas mutantes, se encontró que 340 de los mismos estaban 
presentes en ambos genotipos. Este conjunto de genes representa a aquellos genes 
regulados por los factores de transcripción GPC con una alta confiabilidad estadística. 
En el cuadro 6.1.C puede observarse la anotación funcional de estos genes en donde 
predominan aquellos relacionados con la actividad de transporte de nutrientes similar a 
la observada para aquellos genes que incrementan su expresión durante la senescencia 
en plantas normales. En el apartado A.6.7 del apéndice se detallan las lecturas 
contabilizadas para esto conjunto de genes como así también las diferencias de 
expresión entre genotipos control y mutantes para cada fecha de muestreo y las 
respectivas anotaciones funcionales.   
Posteriormente, para profundizar el nivel de análisis transcriptómico, se 
comparó el conjunto de 340 genes de alta confiabilidad regulados por GPC con los 3888 
genes diferencialmente expresados durante la senescencia. El 64% (219/340) de los 
genes regulados por GPC fueron identificados en el grupo de genes diferencialmente 
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expresados durante la senescencia en plantas normales. El alto porcentaje de 
superposición de ambos grupos como así también la similitud de los procesos 
funcionales afectados enfatizan la importancia de los genes GPC en la regulación de la 
senescencia sugiriendo un importante rol en la regulación de genes relacionados con el 
transporte de nutrientes. En el apartado A.6.7 del apéndice se individualizan y 
caracterizan dichos genes.   
Como puede observarse en el apartado A.6.6 del apéndice, se han encontrado 
numerosos genes relacionados con el metabolismo del N. Dentro del conjunto de genes 
diferencialmente expresados durante la senescencia se destaca la presencia de 13 genes 
relacionados con la proteólisis (3) y de 21 genes relacionados con el transporte de N (4) 
distribuidos entre las familias OPTs, NRT1/PTR, ATF y APC. Varios de estos genes, a 
su vez, se encuentran regulados por la familia génica GPC (5) (ver apartado A.6.7).   
Dado el alto número de genes diferencialmente expresados en los análisis 
recientes,  el próximo apartado se limitará a la identificación de nuevos genes de 
transporte de Fe y Zn que ya hayan sido estudiados en otras especies de plantas con 
mayor detalle. 
 
6.3.2.3 - Identificación de genes en trigo relacionados con el transporte 
de Fe y Zn al grano y caracterización de sus patrones de expresión  
 
 La estrategia utilizada para identificar nuevos genes relacionados con el 
transporte de Fe y Zn al grano en trigo consistió en buscar, en un primer paso, la mayor 
cantidad de genes de transporte ya estudiados en arroz. Para ello, se realizó una 
búsqueda exhaustiva en publicaciones científicas orientadas a la caracterización de 
dicha clase de genes, encontrándose así 62 genes pertenecientes a nueve familias 
                                                           
(3)
 Ver genes Activados y Activados/Reprimidos resaltados en celeste, columna Q, apartado A.6.6. 
(4)
 Ver genes Activados y Activados/Reprimidos resaltados en amarillo, columna Q, apartado A.6.6. 
(5)
 En todos los casos: en celeste genes relacionados con proteólisis y en amarillo genes relacionados con 
el transporte de N, columna M, apartado A.6.7. 
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diferentes para este cultivar. Luego, mediante genómica comparativa y el uso de 
herramientas bioinformáticas (ver apartado 6.2.3.5, materiales y métodos para mayor 
detalle) se identificaron en trigo las secuencias homólogas a los genes de arroz 
mencionados previamente. Posteriormente, basándose en los resultados 
transcriptómicos se caracterizó por primera vez los perfiles de expresión de los nuevos 
genes transportadores identificados en trigo.  
El orden propuesto para el detalle de los resultados es el siguiente: 1) genes 
involucrados en la exportación e importación de Fe y Zn en los cloroplastos y las 
vacuolas, 2) genes relacionados con la síntesis de fitosideróforos y 3) genes asociados 
con el transporte transmembrana.  
 
6.3.2.3.1.  - Genes relacionados con el transporte en los cloroplastos 
(FRO, HMA) 
 
Varias familias génicas están implicadas en el transporte de Fe y Zn entre el 
citoplasma y el cloroplasto. Se ha sugerido que la familia génica FRO promueve la 
importación de nutrientes hacia el cloroplasto, mientras que la familia génica  HMA 
facilita su exportación. Dos genes de la familia génica FRO fueron descriptos en arroz y 
en el presente trabajo se han identificado ambos homólogos en trigo -TaFRO1 y 
TaFRO2- (cuadro 6.2). TaFRO1 presentó altos niveles de expresión en antesis 
reduciéndose significativamente los mismos a medida que progresaba la senescencia. 
TaFRO2  también redujo su expresión a medida que avanzaba la senescencia, sin 
embargo, las diferencias no fueron significativas (cuadro 6.2). Los genes TaFRO no 
estarían regulados por GPC ya que no se observaron diferencias significativas en la 
expresión entre líneas mutantes y líneas control (cuadro 6.2).   
 Se identificaron también cinco genes pertenecientes a la familia génica HMA 
relacionados con el transporte de Zn/Co/Cd/Pb (ver apartado A.6.8.1 del apéndice, 
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análisis filogenéticos). TaHMA1 y TaHMA-like1 no presentaron expresión diferencial 
durante la senescencia.  TaHAM3 no se expresó en ninguno de los momentos de 
muestreo. TaHMA2 y TaHMA2-like, genes con la mayor homología a OsHMA2, 
incrementaron significativamente seis y siete veces su expresión entre antesis y 22 DDA 
(cuadro 6.2). A su vez, observando la expresión en las líneas mutantes se descubrió que 
TaHMA2-like está regulado por los genes GPC  (cuadro 6.2).  
Cuadro 6.2. Transportadores de Fe y Zn en trigo y sus niveles de expresión durante la 
senescencia. Las lecturas mapeadas corresponden a los valores normalizados. Las 
flechas indican activación () o represión () significativa en la expresión durante la 
senescencia como así también hacen referencia a la expresión diferencial significativa 
de las líneas control respecto a las líneas mutantes.  
 
  
      
Niveles de expresión 
(Lecturas mapeadas) 
Expresión  
diferencial 
Gen en arroz Homólogo en trigo 
Cromosoma 
/Brazo IWGSC ID HD 
12 
DAA 
22 
DAA 
Senes 
cencia 
Control 
vs 
∆GPC-
A1 
Control 
vs. gpc-
A1/gpc-
B2 
Transportadores de Cloroplasto 
  
          
 
    
OsFRO1 TaFRO1 2AL Traes_2AL_2A274FDB8 40148 22892 16515 
   
  
2BL Traes_2BL_C7CDCB39A 48913 30272 13838  
  
OsFRO2 TaFRO2 2AL Traes_2AL_7E818894E 3 1 6 
   
    2BL Traes_2BL_E11AA2D03 49 8 9 
 
    
OsHMA1 TaHMA1 7AL Traes_7AL_84D5BAE85 1143 1256 1249 
 
    
  
7BL Traes_7BL_041308E74 674 614 600 
   
 
TaHMA1-like 5AL Traes_5AL_C89EEBE50 1 2 1 
   
  
 
5BL‡ Traes_5BL_F83C809F0 74 78 116 
   
OsHMA2 TaHMA2 7AL Traes_7AL_8304348B7 125 328 1079  
  
  
7BL Traes_7BL_C46BC291C y Traes_7BL_8C24C1025 185 356 1205    
 
TaHMA2-like 7AL Traes_7AL_6AE850114 13 75 188    
  
7BL Traes_7BL_0CF58CF4E 2 13 17  
  
OsHMA3 TaHMA3 5BL Traes_5BL_D6C3DC326 - - - 
 
    
Transport adores de vacuola 
  
          
 
    
TaVIT1 2AL Traes_2AL_A3A25F40E 59 44 36 
   
  
2BL Traes_2BL_54954138A 74 61 54 
   
OsVIT2 TaVIT2 5BL Traes_5BL_7CE3EDE29 1938 566 450 
 
    
OsZIFL1 TaZIFL1 3AS Traes_3AS_C25151458 378 73 19      
  
3B Traes_3B_BD45F6269 y Traes_3B_45F864939  249 45 5    
OsZIFL1 TaZIFL1-like1 3AS Traes_3AS_02DE247DA 125 136 84 
   
  
3B Traes_3B_92383792E y Traes_3B_B76607C0E 70 76 59    
OsVIT1 
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OsZIFL2 TaZIFL2 5BL Traes_5BL_A0B9DE62E 1 2 2 
   
OsZIFL2 TaZIFL2-like1 3AS Traes_3AS_E59FB52EC 8 31 32  
  
  
3B Traes_3B_EDFDD5A12 167 305 383 
   
- TaZIFL3 4AL Traes_4AL_4231650FC y Traes_4AL_470869233 183 218 171    
  
4BS Traes_4BS_1DCF82CB7 525 1019 743  
  
- TaZIFL7 5AL Traes_5AL_37BFFFD9E 397 392 249 
 
  
  
5BL Traes_5BL_6E4AE0146 130 108 48 
   
- TaZIFL8 4AL Traes_4AL_5C7A4DA54 21 19 13 
   
  
4BS Traes_4BS_44732F50F 141 112 160 
   
- TaZIFL9 5AL Traes_5AL_0599F7BC5 - - - 
   
    5BL N/A - - - 
 
    
OsNRAMP1 TaNRAMP1 7AL Traes_7AL_76159C6DA - - - 
 
    
  
7BL Traes_7BL_03741F576 3 6 1 
   
OsNRAMP2 TaNRAMP2 4AS Traes_4AS_BBF51CA2E 437 927 3607  
  
  
4BL Traes_4BL_C6A3F5C8A 637 743 2252 
   
OsNRAMP3 TaNRAMP3 7AL Traes_7AL_08B2A7BB2 640 704 469 
   
  
7BL Traes_7BL_CA6B7C9E6 551 571 352 
   
OsNRAMP4 TaNRAMP4 6AS Traes_6AS_B9B4AD633 1 1 1 
   
  
6BS N/A 3 5 5 
   
OsNRAMP5 TaNRAMP5 4AS Traes_4AS_5D4904831 6 2 2 
   
  
4BL Traes_4BL_04B01EA0C y Traes_4BL_CFD804098 4 2 2    
- TaNRAMP6 3AS Traes_3AS_538630B00 - - - 
   
  
3B Traes_3B_73F0469A5 10 9 19 
   
OsNRAMP7 TaNRAMP7 5AS Traes_5AS_213BE4D84 215 176 151 
   
  
5BS Traes_5BS_DE1CD2DA4 127 88 103 
   
- TaNRAMP8 4AL Traes_4AL_2E796609C - - - 
   
    4BS Traes_4BS_9337E9B2F - - - 
 
    
Transportadores trans-membrana 
  
        
 
  
 
OsYSL1 TaYSL1 3AS Traes_3AS_FB4110335 10 7 8 
   
  
3B Traes_3B_17BC3E1E2 1 1 1 
   
OsYSL2 TaYSL2 6AL Traes_6AL_850660AC3 56 35 53 
   
  
6BL Traes_6BL_3DD0BA741 51 61 62 
   
OsYSL6 TaYSL6 2AL Traes_2AL_7B0F93F84 364 526 986  
  
  
2BL Traes_2BL_0CBCC13AD 68 101 203 
   
OsYSL9 TaYSL9 2AL Traes_2AL_CFCA01C76 725 995 1517  
  
  
2BL N/A 15 18 28 
   
OsYSL10 TaYSL10 6AL Traes_6AL_5642D5B44 42 46 35 
   
OsYSL11 TaYSL11 2AL Traes_2AL_377C8CDEA 0 0 0 
   
  
2BL Traes_2BL_68E0CA743 3 5 3 
   
OsYSL12 TaYSL12 2AL‡ Traes_2AL_CC6133527 554 701 1389 
   
  
2BL Traes_2BL_2BE05F104 437 563 454 
  
 
OsYSL13 TaYSL13 2AL Traes_2AL_F707FF2C3.3 14 20 75 
   
  
2BL Traes_2BL_A14EA5AE4 1 1 3 
   
 
TaYSL13-like 2BL Traes_2BL_A14EA5AE4 7 19 85 
   
OsYSL14 TaYSL14 6AL Traes_6AL_7FB45D4DE 814 894 733 
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6BL Traes_6BL_7FFC46B84 500 628 493 
   
OsYSL15 TaYSL15 6AL Traes_6AL_E36FCEF64 523 486 969 
   
  
6BL Traes_6BL_D65EC1432 88 95 199 
   
 
TaYSL15-like 1AL Traes_1AL_C6A0E255E 4 7 9 
   
  
1BL Traes_1BL_CA93E6359 2 2 2 
   
OsYSL16 TaYSL16 2BL Traes_2BL_4A1181B731 2736 2361 2011 
   
- TaYSL18 2AL Traes_2AL_2F91AF932 225 144 84  
  
    2BL Traes_2BL_6C5206B6D 531 499 510 
 
    
OsIRT1 TaIRT-like1 4AL Traes_4AL_9D79BE8FB 5 7 10 
 
    
  
4BS Traes_4BS_6527BBD54 8 6 7 
   
OsIRT2 TaIRT-like 2 4AL Traes_4AL_9F6B106F3 9 21 30 
  
 
OsZIP10 TaZIP10 7AL Traes_7AL_A13A246B4 333 596 531 
 
  
  
7BL Traes_7BL_E5CFC3DCE y Traes_7BL_5C965DB64 267 531 482    
OsZIP10 TaZIP10-like1 7AL Traes_7AL_F1D611563 y Traes_7AL_893DEB3EB 7 229 279    
  
7BL Traes_7BL_12C63350C 5 654 647    
OsZIP8 TaZIP13-like1 6BS Traes_6BS_7D630200B 2 2 2 
   
 
TaZIP13-like2 2AS Traes_2AS_4CA7607E5 277 4469 3207    
  
2BS Traes_2BS_9D8F265EC 79 916 787    
 
TaZIP13-like3 2AL Traes_2AL_BE05B34FF 125 129 135 
   
  
2BL Traes_2BL_A1BCBD2BE 102 1613 1466    
OsZIP1 TaZIP1† 3AL Traes_3AL_DC3D5F65E 2 1 4 
   
  
3B Traes_3B_3C18D89F8 3 4 8 
   
OsZIP2 TaZIP2† 5BL N/A 17 9 9 
   
OsZIP2 TaZIP2-like 6AS Traes_6AS_75C6428051 - - - 
   
  
6BS N/A 73 65 34 
   
OsZIP3 TaZIP3† 2AL Traes_2AL_3983FD077 21 115 138    
  
2BL Traes_2BL_23F1C8743 61 130 291 
 
  
OsZIP5 TaZIP5 4AS Traes_4AS_F5F7D2A8D 0 1 3 
   
  
4BL Traes_4BL_68691F1FC 10 76 176 
 
  
OsZIP6 TaZIP6† 1AS Traes_1AS_A6EF18CC1 527 488 439 
   
  
1BS Traes_1BS_B734EDEA7 413 532 478 
   
OsZIP7 TaZIP7† 1AS Traes_1AS_EC8891094 y Traes_1AS_50323685E 216 606 880    
  
1BS Traes_1BS_D68F0BED6 317 1194 1566    
OsZIP11 TaZIP11 1AS Traes_1AS_7DC2CB902 378 357 519 
   
  
1BS N/A 193 186 281 
   
OsZIP13 TaZIP15 6AS Traes_6AS_4E1D574BC 322 354 332 
   
  
6BS Traes_6BS_147BF2D07 726 678 513 
   
OsZIP14 TaZIP14† 3AS Traes_3AS_F46E02204 y Traes_3AS_15A221AD0 97 77 103    
  
3B Traes_3B_B7D3B69FD 229 192 213 
   
OsZIP16 TaZIP16 7AL Traes_7AL_DFE86911E 15 14 9 
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    7BL Traes_7BL_2637B2942 y Traes_7BL_EB231D8FF 12 13 6      
Biosíntesis de PS   
  
      
 
    
OsNAS1 TaNAS1 2AS Traes_2AS_D50EEDA84 2 5 4 
   
  
2BS N/A 121 117 117 
   
OsNAS3 TaNAS3 2AS Traes_2AS_DEDC612AE y Traes_2AS_452FED53F 2056 2694 4495    
  
2BS Traes_2BS_CB79BAFB1 5362 5109 7789 
  
 
OsNAAT1 TaNAAT1 1AL Traes_1AL_9D6B86169 47 88 102 
 
  
OsNAAT1 TaNAAT2 1AL Traes_1AL_BCD7C5B8B 127 280 269    
  
1BL Traes_1BL_D8276D3DB 188 453 602 
 
  
† Fuente: Tiong et al. (2014). Fuente genes NRAMP : Borrill et al. (2014).). ‡ Proteínas no funcionales 
 
 
6.3.2.3.2 - Genes relacionados con el transporte en las vacuolas (VIT, 
NRAMP y ZIFL) 
  
Tres familias génicas participarían en el transporte de micronutrientes a través de 
la membrana de la vacuola. La familia génica VIT participaría en la importación de 
micronutrientes mientras que las familias génicas NRAMP y ZIFL promoverían la 
exportación de micronutrientes desde esta organela. Los genes VIT ya han sido 
descriptos en arroz identificándose en este estudio dos homólogos en trigo -TaVIT1 y 
TaVIT2-. Ambos genes redujeron su expresión a medida que progresó la senescencia, 
sin embargo, las diferencias entre fechas no fueron significativas de acuerdo a nuestro 
criterio estadístico (cuadro 6.2). A su vez, la expresión de los genes TaVIT no se vio 
afectada en las plantas mutantes GPC (cuadro 6.2). 
Se identificaron también ocho genes pertenecientes a la familia génica ZIFL (ver 
apartado A.6.8.2 del apéndice, análisis filogenéticos). TaZIFL2 y TaZIFL9 no 
presentaron expresión a lo largo de la senescencia (cuadro 6.2). De aquellos que se 
expresaron, dos incrementaron significativamente su expresión (TaZIFL2-like1 y 
TaZIFL3) y uno la redujo significativamente (TaZIFL1) a medida que progresaba la 
senescencia. A pesar de no mostrar expresión diferencial durante la senescencia, 
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TaZIFL7 presentó mayores niveles de expresión en las plantas control respecto a las 
plantas mutantes (cuadro 6.2). 
Recientemente, Borrill et al. (2014), identificaron ocho genes pertenecientes a la 
familia NRAMP en trigo; los mismos se identificaron en el transcriptoma del presente 
estudio y se compararon sus niveles de expresión a lo largo de la senescencia y en las 
plantas mutantes. Cinco de ellos mostraron muy bajos niveles de expresión en la hoja 
bandera, sugiriéndose que jugarían roles más importantes en otras etapas del desarrollo 
de la planta. Los tres TaNRAMP restantes mostraron mayores niveles de expresión; en 
dos de ellos, la expresión fue estable sin cambios significativos a lo largo de la 
senescencia. El gen más interesante de dicha familia –TaNRMAP2- y el último en 
cuestión, incrementó significativamente cinco veces su expresión entre antesis y 22 
DDA (cuadro 6.2).  Ningún integrante de la familia génica NRAMP vio afectada su 
expresión por efecto de las mutaciones en lo genes GPC. 
 
6.3.2.3.3  - Genes asociados con la síntesis de fitosideróforos (NAS y 
NAAT) 
 
En arroz y cebada, se ha demostrado que la síntesis de PS es esencial para 
formar complejos con el Fe y Zn y poder así transportarlos por el floema hacia los 
granos. Para el presente trabajo se han identificado dos genes pertenecientes a la familia 
génica NAS y dos genes pertenecientes a la familia NAAT homólogos a sus respectivos 
en arroz. 
TaNAS3 duplicó su expresión en forma significativa entre los 12 DDA y los 22 
DDA durante la senescencia en plantas normales. Se observó también que los genes 
GPC regularon la expresión de este gen ya que se observaron diferencias significativas 
entre líneas control y líneas mutantes (cuadro 6.2). En contraste, TaNAS1 se expresó en 
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niveles mucho más bajos y no presentó diferencias significativas en los niveles de 
expresión a lo largo de la senescencia ni en las líneas mutantes. 
Cuando se analizaron los genes NAAT en trigo ambos incrementaron su 
expresión durante la senescencia, sin embargo, las diferencias fueron significativas solo 
para TaNAAT2 (cuadro 6.2). A su vez, tanto TaNAAT1 como TaNAAT2 afectaron 
significativamente sus patrones de expresión en las líneas mutantes respecto a las 
plantas control. 
 
6.3.2.3.4  - Genes transportadores de membrana hacia el floema (YSL 
y ZIP) 
 
Luego de ser transportados al citoplasma, el Fe y Zn deben ser cargados al 
floema para ser distribuidos en distintos tejidos, incluyendo los granos. En arroz y 
cebada los integrantes de las familias génicas YSL y ZIP jugarían importantes roles en 
el transporte de Fe y Zn a través de la membrana plasmática para cargar estos nutrientes 
en el floema. Para el presente estudio se identificaron varios genes en trigo 
pertenecientes a ambas familias.  
Para el presente estudio se identificaron 14 genes pertenecientes a la familia 
génica YSL y  19 genes pertenecientes a la familia ZIP (ver apartados A.6.8.3 y A.6.8.4 
del apéndice, análisis filogenéticos), siete de los cuales fueron descriptos anteriormente 
(Tiong et al. 2014). 
Para la familia YSL, tres de ellos no presentaron expresión en hoja bandera a lo 
largo de la senescencia (TaYSL1, TaYSL11  y TaYSL15-like2). Adicionalmente, un 
integrante (TaYSL12)  presentaría una mutación en su secuencia codificante resultando 
en una proteína no funcional. De los genes restantes, TaYSL6, TaYSL9 incrementaron su 
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expresión significativamente a medida que progresó la senescencia; en contraste, 
TaYSL18 redujo su expresión a medida que las plantas senescieron (cuadro 6.2). De 
todos los integrantes de esta familia, solamente la expresión de TaYSL12 se vio afectada 
en las plantas doble mutante (cuadro 6.2). 
La mayor familia de genes descripta en este trabajo corresponde a la familia ZIP, 
con un total de 19 genes caracterizados incluyendo 7 identificados previamente (Tiong 
et al. 2014). Esta familia también incluye a la familia génica IRT (Iron Regulated 
Transporter) compartiendo grandes similitudes con los genes ZIPs. Un integrante de la 
familia (TaZIP13) está ausente de las referencias genómicas motivo por el cual se 
excluyó de los análisis. De los 18 genes ZIPs restantes, 5 incrementaron 
significativamente su expresión (cuadro 6.2). Algunos de estos genes mostraron grandes 
incrementos en los niveles de expresión entre fechas de muestreo. Por ejemplo, TaZIP3 
quintuplicó su expresión y TaZIP5 octuplicó su expresión entre antesis y 12 DDA 
(cuadro 6.2). Sorprendentemente, la expresión de estos cinco genes, incluyendo también 
a TaZIP5, TaZIP10 y TaIRT2, fue significativamente mayor en las plantas control 
respecto a las plantas mutantes. Estos resultados confirman una fuerte regulación de los 
genes GPC sobe los integrantes de la familia ZIP en trigo (cuadro 6.2). 
Tomando en cuenta todos los resultados comentados hasta el momento, estos 
sugieren que el inicio de la senescencia monocárpica en trigo está asociado a cambios 
transcripcionales que implican la exportación de Fe y Zn desde el cloroplasto y las 
vacuolas (mediante el incremento en la expresión de los genes NRAMP, ZIFL, HMA y la 
reducción en los genes FRO y VIT), activándose también los genes relacionados con la 
síntesis de PS (NAS y NAAT) y los genes transportadores trans-membrana (ZIP y 
YSL). 
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A su vez, los genes GPC no regularían la transcripción de los genes que 
participan en el transporte de nutrientes a nivel del cloroplasto y la vacuola, pero si lo 
harían en aquellos relacionados con la síntesis de fitosideróforos y de transporte a través 
de la membrana plasmática, siendo los más afectados de todos los genes aquí analizados 
los pertenecientes a la familia génica ZIP. 
 
6.4 – Discusión  
 
Avni et al. (2014) han demostrado que los tejidos vegetativos senescentes son 
fuente importante de Fe y Zn para los granos en desarrollo y que si se bloquea la 
función de los genes GPC, la translocación de micronutrientes al grano se ve afectada. 
Estos resultados posicionaron a las plantas mutantes GPC como excelentes herramientas 
de investigación para profundizar acerca de los mecanismos y genes asociados al 
transporte de nutrientes al grano en trigo. Para tratar de identificar genes que 
participaran en el transporte de Fe y Zn al grano se utilizó un enfoque novedoso; 
mediante la tecnología de RNAseq se secuenció el transcriptoma de trigo en diferentes 
estadíos de la senescencia incluyendo el de plantas mutantes para los genes GPC. Estos 
análisis permitieron identificar qué genes se expresaron diferencialmente durante la 
senescencia y cuales estuvieron regulados por la familia génica GPC; posteriormente, 
mediante genómica comparativa con arroz, se identificaron genes de transporte de Fe y 
Zn en trigo y caracterizaron sus patrones expresión en base a los resultados 
transcriptómicos obtenidos. 
Se discute a continuación: los efectos fenotípicos para las mutantes tetraploides 
para los genes GPC, los cambios que se produjeron en el transcriptoma de trigo durante 
la senescencia, la identificación de nuevos genes en trigo asociados al transporte de N, 
Fe y Zn al grano y finalmente el rol de los genes GPC en la modulación de los mismos. 
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6.4.1 - Efectos de las mutantes GPC sobre senescencia y concentración 
de proteínas, Fe y Zn en el grano 
 
La alta similitud de las proteínas GPC como así también sus similares patrones 
de expresión sugerirían que juegan un rol similar en el proceso de la senescencia y en la 
removilización de nutrientes al grano. Mediante la generación de líneas mutantes para 
GPC-A1 y GPC-B2 y la combinación de ambas mutaciones se pudo profundizar acerca 
de los efectos individuales y en conjunto de estos genes en el contenido de clorofila, 
CPG y concentración de Fe y Zn en el grano. Los resultados indicaron que las líneas 
mutantes ∆GPC-A1 y la doble mutante ∆GPC-A1/∆GPC-B2 retrasaron 
significativamente su senescencia, disminuyeron la CPG y la concentración de Fe y Zn 
en el grano respecto a las líneas control, mientras que la mutante ∆GPC-B2 no tuvo 
efectos significativos sobre los parámetros anteriores (Fig 6.2).  Estos resultados 
permitieron sugerir que la mutación sobre GPC-A1 presenta el mayor impacto sobre el 
fenotipo y que la contribución de GPC-B2 en el proceso de senescencia y translocación 
de nutrientes al grano juega un papel relativamente menor regulando este gen otros 
aspectos del desarrollo. Un estudio más detallado de la función de GPC-2 requerirá la 
obtención de mutantes para GPC-A2 y su combinación con las mutaciones en GPC-B2 
para obtener una planta nula para GPC-2. 
 
6.4.2 - El transcriptoma de trigo durante senescencia monocárpica 
 
La caracterización transcriptómica que se ha realizado en este capítulo ha 
permitido identificar un conjunto de 3888 genes que se expresaron diferencialmente 
durante el proceso de la senescencia. La anotación funcional y discriminación de los 
mismos en diferentes patrones de expresión ha permitido dilucidar y ahondar en los 
mecanismos moleculares que determinan la senescencia de la planta de trigo. 
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Aquellos genes cuya expresión se incrementó o se redujo en forma constante 
durante la  senescencia estarían involucrados en procesos que se activan o reprimen en 
un lapso mayor de tiempo.  Por ejemplo, entre los genes que incrementan su expresión 
predominaron aquellos con actividad catabólica/oxidativa (por ejemplo los F-box con 
roles putativos en la degradación celular) y de transporte de nutrientes, mientras que en 
aquellos que redujeron su expresión se encontraron genes relacionados con la 
biosíntesis, incluyendo un gran número de proteínas relacionadas con la fotosíntesis. En 
contraste, aquellos genes que incrementaron su expresión entre antesis y 12 DDA para 
luego reducirla entre 12 DDA y 22 DDA incluyeron genes de actividad transitoria como 
por ejemplo factores de transcripción cuya función es activar la expresión de otros 
genes durante la senescencia (por ej. SQUAMOSA-PROMOTER-BINDING-LIKE). 
Posteriormente, mediante comparaciones de a pares dentro de cada fecha de 
muestreo entre las líneas control y cada genotipo mutante se identificaron aquellos 
genes regulados por la familia GPC. Superponiendo los resultados de ambas 
comparaciones se encontraron 340 genes diferencialmente expresados en ambos 
genotipos mutantes y en donde el 64% de los mismos se encontró presente dentro de los 
genes diferencialmente expresados durante senescencia. A su vez, analizando las 
anotaciones funcionales se descubrió que la mayoría de estos estaban involucrados en el 
transporte de nutrientes. Una gran cantidad de los genes regulados por GPC fueron 
identificados principalmente a los 12 DDA, lo que sugirió que el impacto de esta familia 
génica sobre el transcriptoma se produjo en etapas tempranas de la senescencia. 
Los resultados obtenidos acerca de los cambios transcripcionales que ocurren en 
trigo y la identificación de los genes diferencialmente expresados durante la 
senescencia, proveen una excelente base de datos génica para estudiar diferentes 
aspectos de la senescencia en esta especie. A su vez, la expresión de un gran número de 
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ellos se encontraron moduladas por la familia génica GPC incluyendo genes 
relacionados con el metabolismo del N, síntesis y transporte de aminoácidos y 
transporte de micro nutrientes. Este grupo de genes constituyen no solo una base de 
datos de gran valor para analizar la compleja red de mecanismos que determinan la 
senescencia en trigo y su relación con la familia génica GPC, sino también para 
identificar genes candidatos valiosos para el mejoramiento de la calidad y el valor 
nutricional del trigo.  
 
6.4.3 - Identificación de genes de transporte de Fe y Zn en trigo. 
 
Paralelamente a los estudios transcriptómicos, mediante genómica funcional 
comparativa con arroz, se identificaron y estudiaron en mayor detalle genes de 
transporte de Fe y Zn en trigo. Utilizando la información transcriptómica se analizaron 
nueve familias génicas. Las mismas se discutirán de acuerdo al siguiente orden: 1) 
Transportadores de cloroplasto y vacuolas, 2) genes relacionados con la biosíntesis de 
PS, 3) genes relacionados con el transporte a través de la membrana plasmática hacia el 
floema. 
 
6.4.3.1 - Genes de transporte cloroplásticos y vacuolares (FRO, HMA, 
VIT, NRAMP y ZIFL) 
 
Nuestros resultados demuestran que durante la senescencia temprana de la hoja 
bandera una gran cantidad de genes relacionados con los procesos fotosintéticos son 
reprimidos (cuadro 6.1). Por lo tanto, la reducción en los niveles de expresión de 
TaFRO1, el cual estaría involucrado en la importación de Fe hacia el cloroplasto, no es 
llamativo. Diversos estudios en especies modelos han demostrado que algunos 
integrantes de la familia génica FRO participan en el secuestro de nutrientes al 
cloroplasto (Ishimaru et al. 2006; Jeong et al. 2008). En arroz, los niveles de expresión 
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de OsFRO1 están negativamente correlacionados con las concentraciones de Fe y Zn en 
el grano (Sperotto et al. 2010). 
En contraposición, se observó un incremento significativo en los niveles de 
expresión de dos miembros de la familia HMA durante la senescencia que han sido 
implicados en la exportación de Fe y Zn desde el cloroplasto hacia el citoplasma 
(Mikkelsen et al. 2012). A su vez, la expresión de uno de ellos, TaHMA2-like, fue 
significativamente mayor en las plantas control respecto a las plantas mutantes, lo cual 
explicaría en parte la menor concentración de Fe y Zn en estos genotipos. Ha sido 
demostrado que el ortólogo en arroz de este gen, OsHMA2, juega importantes roles en la 
translocación de Zn hacia la panícula (Yamaji et al. 2013).  
Otra fuente de Fe y Zn durante el desarrollo vegetativo es la vacuola, la cual es 
utilizada para acumular los excesos  en la concentración de estos nutrientes. En otras 
especies de plantas, se ha demostrado que las familias génicas VIT y ZIFL facilitan la 
importación de  nutrientes a la vacuola, mientras que la familia génica NRAMP ha sido 
implicada en la exportación de nutrientes desde la vacuola hacia el citoplasma. En 
nuestros estudios, la expresión de los dos genes VIT identificados en trigo decreció a 
medida que progresaba la senescencia; por ejemplo, TaVIT2 redujo sus niveles de 
expresión cuatro veces entre antesis y 22 DDA, sin embargo, estas diferencias no fueron 
significativas. En arroz, los genes OsVIT1 y OsVIT2 participarían en el secuestro de 
Zn2+ y Fe2+ hacia la vacuola como estrategia de secuestro de dicho nutriente (Zhang et 
al. 2012). Plantas mutantes para los genes OsVIT1 y OsVIT2 exhibieron menores 
concentraciones de Fe y Zn en las hojas e incrementos de sus concentraciones en los 
granos, sugiriendo que la represión de estos genes durante la senescencia contribuiría a 
una mayor translocación de Fe y Zn al grano (Zhang et al. 2012; Bashir et al. 2013).  
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La familia génica ZIFL también participaría en el transporte de Zn a nivel de la 
vacuola. En Arabidopsis un gen perteneciente a esta familia estaría implicado en el 
secuestro de Zn hacia la vacuola (Haydon y Cobbett 2007), mientras que en cebada, un 
gen perteneciente también a esta familia se expresaría e nivel de la capa de la aleurona y 
estaría implicado en el transporte de Zn al grano (Tauris et al. 2009). Los distintos roles 
potenciales de los genes ZIFL explicarían las diferencias observadas en los patrones de 
expresión de este trabajo. TaZIFL1 redujo significativamente su expresión durante la 
senescencia, mientras que TaZIFL2-like1 y TaZIFL7 incrementaron su expresión 
significativamente. Los genes ortólogos en arroz para estos genes (OsZIFL2 y OsZIFL7) 
incrementan su expresión  en hoja bandera durante la senescencia sugiriendo que 
promoverían la removilización de Zn durante el llenado de granos (Ricachenevsky et al. 
2011). No se ha detectado expresión del gen OsZILF1 en hoja bandera en ningún 
estadio del desarrollo. Estudios más detallados son necesarios para un mejor 
entendimiento de la familia ZIFL en trigo.  
Ninguno de los ocho genes NRAMP identificados en trigo se expresó 
diferencialmente entre las líneas control y mutantes y solo uno, TaNRAMP2, incrementó 
su expresión en forma diferencial durante la senescencia (cuadro 2). Este incremento en 
la expresión es consistente con estudios previos en donde esta clase de transportadores 
facilitarían la exportación de Fe desde la vacuola durante el llenado de granos (Cailliatte 
et al. 2009). Sin embargo, de acuerdo a nuestros resultados en donde la mayoría de los 
genes NRAMP no se expresaron diferencialmente durante la senescencia, sugerirían que 
estos transportadores actuarían en otros tejidos o estadios de desarrollo.  
En resumen, entre los genes involucrados en el transporte de Fe y Zn hacia y 
desde la vacuola, solamente TaZIFL7 presentó expresión diferencial entre las líneas 
control y mutantes, sugiriendo una limitada modulación de los genes GPC sobre este 
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grupo de genes. Sin embargo, sería interesante profundizar el conocimiento acerca del 
rol de TaZIFL7 y de los otros tres genes diferencialmente expresados durante 
senescencia.  
 
6.4.3.2 - Genes asociados con la biosíntesis de PS (NAS y NAAT) 
 
Se ha hipotetizado que un factor limitante para el transporte de Fe y Zn al grano 
está determinado por su solubilidad de estos iones en el floema (White y Broadley 
2011). Para lograr un transporte propicio, estos micronutrientes deben asociarse a 
agentes quelantes pertenecientes a la familia de los fitosideróforos. En este capítulo se 
han identificado dos familias que participarían en la biosíntesis de dichos compuestos. 
En nuestros estudios encontramos que TaNAAT2 y TaNAS3 incrementaron su 
expresión significativamente entre antesis-12 DDA y 12 DDA-22 DDA respectivamente 
durante la senescencia. Según estos resultados, a los 12 DDA se incrementaría la 
producción de DMA, seguido por un incremento en la síntesis de NA a los 22 DDA.  
TaNNAT1, TaNAAT2, TaNAS3 se expresaron, a su vez, diferencialmente en las líneas 
mutantes reduciendo su expresión (cuadro 6.2), determinándose un posible rol de los 
genes GPC en la regulación de los mismos. En arroz se ha demostrado que la sobre 
expresión de los genes NAS produjo un incremento significativo en la concentración de 
Fe y Zn en los granos (Lee et al. 2009; Lee et al. 2011), lo cual posiciona a los genes 
homólogos en trigo como candidatos a ser implementados en estrategias de 
biofortificación. Múltiples estrategias aplicando técnicas de transgénesis han sido 
satisfactoriamente aplicadas en arroz para incrementar el nivel de micronutrientes en el 
grano (Masuda et al. 2013), sin embargo, a la fecha, estas estrategias no han sido 
reportadas en trigo. 
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Nuestros resultados sugieren que TaNAS3 es el candidato más adecuado para 
implementar en estrategias de mejoramiento. También sería interesante profundizar el 
conocimiento acerca de los genes NAAT y su relación con la síntesis de DMA ya que 
dicho compuesto es el principal agente quelante del Fe. 
 
6.4.3.3 - Genes de transporte trans-membrana (YSL y ZIP) 
 
Es sabido que los miembros de las familias YSL y ZIP juegan importantes roles 
en el transporte de complejos quelatos-metálicos a través de la membrana plasmática en 
varias especies de plantas (Curie et al. 2009). De los 14 genes YSL identificados en este 
estudio, dos incrementaron su expresión significativamente durante la senescencia y uno 
la redujo, sugiriendo que llevarían a cabo diferentes funciones (cuadro 6.2). En 
Arabidopsis se ha demostrado que dos de los miembros de la familia YSL son 
esenciales para un desarrollo reproductivo satisfactorio (Chu et al. 2010), sin embargo, 
la información de esta familia génica en otros cereales es escasa y por lo tanto es 
necesario profundizar su conocimiento previo a utilizarse como candidatos al 
mejoramiento del Fe y Zn. 
De los 19 genes ZIP identificados en trigo, cinco incrementaron 
significativamente su expresión durante la senescencia y presentaron, incluyendo a 
TaZIP5, TaZIP10 y TaIRT-like2, diferentes patrones de expresión entre las líneas 
control y las líneas mutantes. En algunos casos, los efectos de las mutaciones fueron 
drásticos como por ejemplo para los genes TaZIP3 y TaZIP5, en donde la diferencia de 
expresión de estos genes a los 22 DDA en las líneas control fue quince veces superior 
respecto a la expresión en las líneas mutantes. Estos resultados muestran que la familia 
génica GPC juega un rol crítico en la regulación de varios de los miembros de la familia 
génica ZIP y que la expresión de estos genes está asociada con la removilización de Fe 
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y Zn desde las hojas a los granos en trigo. Un estudio reciente en cebada demostró que 
la sobre expresión inducida de HvZIP7 resultó en un incremento significativo en la 
concentración de Zn en el grano (Tiong et al. 2014). El gen homólogo en trigo 
incrementó su expresión durante la senescencia y la redujo en las plantas mutantes 
sugiriendo un rol conservado entre cebada y trigo para este transportador. Por tal 
motivo, sería interesante estudiar con mayor nivel de detalle el rol de esta familia génica 
en la translocación de Fe y Zn al grano de trigo durante la senescencia. Estudios futuros 
podrían incluir la identificación de diferentes alelos en diferentes colecciones de 
germoplasma. Otra alternativa podría ser la de incrementar la expresión de los 
candidatos más destacados mediante el desarrollo de plantas transgénicas utilizando 
promotores adecuados, en donde, el promotor de los genes GPC, debido a su perfil de 
expresión podría ser una buena alternativa. 
 
6.4.4 - Rol de los genes GPC durante la senescencia 
 
Resultados de este estudio y de estudios anteriores (Cantu et al. 2011) han 
confirmado la importancia de los genes GPC en el proceso de senescencia, la 
determinación de la CPG y las concentraciones de micro y macronutrientes en el grano. 
El presente estudio permitió identificar y caracterizar aquellos genes diferencialmente 
expresados durante la senescencia y cuáles de ellos están regulados por los genes GPC. 
Nuestros resultados sugieren que la familia GPC regularía numerosos genes 
relacionados con el transporte de nutrientes a través de la membrana plasmática y 
específicamente a la familia génica ZIP. Sin embargo, es necesario realizar más 
investigaciones para determinar si estos genes son regulados directa o indirectamente 
por estos factores de transcripción. Ciertas tecnologías tales como ChiP-seq permitirían 
identificar porciones de ADN que se asocian con las proteínas GPC. A su vez, 
recientemente se identificó un motivo (CGT[AG]), en donde las proteínas GPC 
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interactuarían con las secuencias de ADN de los genes que regulan (Welner et al. 2012). 
Si estudios posteriores demuestran que este mismo motivo es reconocido por las 
proteínas GPC de trigo, se podría investigar su presencia en los promotores de los genes 
diferencialmente expresados en los mutantes GPC.  
 
6.5 – Conclusión 
 
En conclusión, este estudio ha identificado un gran  número de genes regulados 
por los genes GPC durante la senescencia los cuales incluyen genes relacionados con el 
metabolismo del N, Fe y Zn. Se han identificado en forma preliminar 21 genes 
relacionados con el transporte de N. A su vez, se han caracterizado en forma detallada 
nueve familias génicas relacionadas con el transporte de Fe y Zn, destacándose los 
integrantes de la familia ZIP, los cuales se posicionan como excelentes candidatos para 
ser utilizados en programas de biofortificación en trigo. Estos genes pueden utilizarse ya 
sea para identificar nuevas variantes alélicas en distintas poblaciones o para desarrollar 
plantas transgénicas que logren sobre expresar los mismos. Los resultados detallados en 
este capítulo apoyan la cuarta hipótesis de la tesis en la cual se plantea que los genes 
GPC regulan genes transportadores de N, Fe y Zn.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
- 169 - 
 
 
 
 
 
 
 
CAPÍTULO 7 
 
 
 
Discusión general 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
-169- 
- 170 - 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
- 171 - 
 
 
7.1 - Discusión final – Integración de resultados 
 
Durante el desarrollo del presente trabajo de tesis se han alcanzado los objetivos 
planteados. Por un lado, se evaluaron los efectos del gen GPC-B1 sobre la CPG y 
concentraciones de Fe y Zn en granos de trigo, en cultivares argentinos (Objetivo 1). La 
introgresión de GPC-B1 estuvo asociada con incrementos significativos de la CPG en 
diversos germoplasmas a través de diferentes ambientes y su incorporación en cultivares 
comerciales tendría el potencial de incrementar el rendimiento de proteína a través de 
una mayor eficiencia de removilización del N acumulado en la planta sin efectos 
negativos sobre el rendimiento. A su vez, el gen GPC-B1 podría utilizarse como 
estrategia para hacer más eficiente el uso de fertilizantes de acuerdo a los resultados 
observados en los ensayos de fertilización. Por otro lado, se ha demostrado que la 
introgresión de GPC-B1 incrementó significativamente la disponibilidad de ciertos 
nutrientes, principalmente Fe. La primera hipótesis de la tesis que planteaba que la 
introgresión del gen GPC-B1 incrementa la CPG y la concentración de Fe y Zn en el 
grano de trigo solo puede ser aceptada en forma parcial, ya que si bien se observaron 
incrementos significativos en la CPG y concentraciones de Fe, debido a la introgresión 
de GPC-B1, no se encontraron incrementos significativos para la concentración de Zn 
en ninguna de los cultivares evaluados.  
En conclusión, debido a que  GPC-B1 está ausente en la mayoría de los 
cultivares modernos (Uauy et al. 2006b) su incorporación en los programas de 
mejoramiento tiene el potencial de incrementar la CPG y la concentración de Fe y así la 
calidad y aptitud nutricional en un amplio rango de germoplasmas de origen argentino. 
Asimismo, se estudió la serie de eventos que condujeron a una mayor  
acumulación de proteínas y nutrientes en plantas portadoras del gen GPC-B1 (Objetivo 
2). La introgresión de GPC-B1 aceleró la senescencia, y si bien en ciertas condiciones, 
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puede afirmarse que un aceleramiento en la madurez fisiológica conlleve caídas en los 
rindes (Carter et al. 2012), los resultados expuestos en el capítulo II muestran 
claramente que GPC-B1 no disminuyó significativamente el rendimiento.  
Nuestros resultados muestran un efecto significativo por la introgresión del gen 
GPC-B1 sobre el contenido de proteínas solubles en hoja bandera, en donde las líneas 
GPC-B1 presentaron menores contenidos de proteínas solubles a lo largo de la 
senescencia. Nuestros estudios transcriptómicos muestran una sobre expresión de genes 
relacionados con la síntesis de proteasas durante la senescencia estando algunos de ellos 
regulados por la familia GPC. 
El producto final de la acción de las proteasas son los aminoácidos, los cuales se 
transportarán desde las hojas a través del floema hacia los granos en desarrollo para 
sintetizar las proteínas de reserva (Hörtensteiner y Feller 2002). Ha sido demostrado que 
la CPG está relacionada con la concentración de aminoácidos en la hoja bandera 
(Barneix y Guitman 1993; Kade et al. 2005) y con la cantidad de aminoácidos 
exportados al floema (Caputo et al. 2001). Cuando se analizaron los contenidos de 
aminoácidos libres en nuestros estudios, las líneas GPC-B1 mostraron valores 
superiores en antesis pero luego inferiores durante senescencia respecto a las líneas 
control, lo cual indicaría una mayor tasa de transporte. Los estudios transcriptómicos 
confirman que hay numerosos genes asociados con el metabolismo y transporte de N y 
aminoácidos que están regulados por la familia génica GPC durante la senescencia. 
Los resultados hasta aquí comentados apoyan la segunda hipótesis de la tesis que 
plantea que el incremento en la CPG de las líneas GPC-B1 se debe a una aceleración de 
la degradación de las proteínas y transporte más eficiente de aminoácidos.  
El tercer objetivo de la tesis fue evaluar el nivel de expresión de los genes GPC 
en distintos fondos genéticos de germoplasma argentino.  
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Se ha demostrado que el fondo genético modula la expresión de los genes GPC y 
que la introgresión de la copia funcional GPC-B1 puede interaccionar con algunos de 
los integrantes de la familia GPC. Las interacciones observadas sugerirían que estos 
genes comparten una vía de regulación similar y por lo tanto es posible que el efecto de  
aceleración de la senescencia y el efecto sobre otros caracteres fenotípicos sea producto 
de la acción propia de la introgresión de GPC-B1 adicionando la interacción positiva 
con los otros integrantes de la familia. De esto se concluye que algunos de los efectos 
pleiotrópicos de los genes GPC estaría determinado por la interacción entre los mismos 
y el fondo genético en el cual se expresan y regulan, aceptándose así, la tercera hipótesis 
de la tesis, que postula que el fondo genético en el cual se encuentre el gen GPC-B1 
afecta la expresión del mismo, y por lo tanto su efecto en los procesos de senescencia y 
acumulación de proteínas, Fe y Zn en el grano de trigo. 
En base a los resultados hasta aquí obtenidos, se pudo plantear un gráfico (figura 
7.1) en el cual se resumen los efectos de la familia génica GPC sobre los aspectos 
fisiológicos y bioquímicos relacionados con la removilización de N en la planta.  
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Figura 7.1. Relación entre los contenidos de clorofila (SPAD), azúcares, proteínas 
solubles y aminoácidos libres y la expresión relativa de la familia génica GPC en hoja 
bandera durante la senescencia para la línea GPC-B1 P.Granar ensayo 2011. Los genes 
GPC inducirían la expresión de genes relacionados con el metabolismo de azúcares, 
alcanzándose el máximo contenido de estos compuestos al inicio de la senescencia. Un 
mayor contenido de azúcares en las líneas GPC-B1, respecto a las líneas control, podría 
influir, en parte, en un inicio más temprano de la senescencia (ver figura 4.2). Al 
progresar la senescencia, la expresión de los genes GPC se incrementa marcadamente 
mientras que los contenidos de proteínas solubles y aminoácidos libres se reducen. Las 
proteínas se degradan en compuestos más simples por acción de las proteasas, 
observándose una mayor tasa en las líneas GPC-B1 respecto a las control (ver figura 
4.3). A su vez, los aminoácidos y resto de los nutrientes se transportan a una mayor tasa 
en las líneas GPC-B1, respecto a las líneas control (ver figura 4.4), debido a la 
introgresión de la copia funcional y su efecto activador sobre transportadores de 
nutrientes (ver cuadro 6.1). La activación de GPC-B1 y el resto de la familia GPC sobre 
genes relacionados con el metabolismo de azúcares, degradación de proteínas y 
transporte de nutrientes explicarían a su vez la mayor degradación de clorofila 
observada en las líneas GPC-B1 respecto a las líneas control (ver figura 4.1). 
 
 
El último objetivo de la tesis fue el de identificar y caracterizar genes asociados 
al transporte de N, Fe y Zn durante el llenado del grano, regulados directa o 
Contenido de Prot Sol (mg g-1 PF)
Expresión relativa conjunta genes GPC
Contenido de azúcares (umoles g-1 PF)
Contenido de aminoácidos libres (mg g-1 PF)
Clorofila (SPAD, unidades relativas)
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indirectamente por  la familia génica GPC. Este objetivo fue alcanzado combinando la 
tecnología de secuenciación RNAseq, el uso plantas mutantes para los genes GPC y 
análisis de genómica comparativa con arroz. 
En una primera etapa se identificaron 3888 genes diferencialmente expresados 
en hoja bandera durante la senescencia. Esta lista de genes  conforman una base de 
datos génica muy útil para profundizar en futuras investigaciones el proceso de 
senescencia y determinación de calidad en trigo. 
Posteriormente, la comparación de los transcriptomas de las plantas mutantes 
para los genes GPC con las plantas control permitió identificar un grupo de 340 genes 
regulados por esta familia génica. Un 64% de los genes regulados por la familia génica 
GPC también estuvieron diferencialmente expresados durante la senescencia, lo cual 
indicaría, en paralelo a los resultados fenotípicos, que los genes GPC juegan 
importantes roles regulatorios durante los estadios tempranos de la senescencia.  
Finalmente, se ha logrado identificar en forma preliminar 21 genes relacionados 
con el transporte de N, mientras que se han caracterizado en forma detallada nueve 
familias génicas relacionadas con el transporte de Fe y Zn.  
De acuerdo a la bibliografía mencionada y a los resultados obtenidos en este 
trabajo, los genes de la familia ZIP serían los candidatos más prometedores para futuras 
estrategias de mejoramiento.  
Una vez seleccionados los genes más propicios estos pueden utilizarse ya sea 
para identificar nuevas variantes alélicas en distintas poblaciones o para desarrollar 
plantas transgénicas que logren sobre expresar los mismos. 
De acuerdo a los resultados detallados, es posible aceptar la cuarta hipótesis de 
la tesis en la cual se planteaba que los genes GPC regulan genes transportadores de N, 
Fe y Zn.  
- 176 - 
 
 
En base a la información obtenida para los análisis transcriptómicos, se puede 
establecer un modelo simplificado que resume los procesos génicos involucrados en la 
removilización del N, Fe y Zn desde la hoja bandera hacia los granos en desarrollo  por 
efecto de la familia génica GPC (figura 7.2).  Durante la senescencia las proteínas de la 
hojas son degradadas en péptidos y aminoácidos por peptidasas y proteasas que se han 
logrado identificar en este estudio. Estos productos son transportados desde el 
cloroplasto y vacuola, a través del floema hacia el grano, por las familias génicas OPTs, 
NRT1/PTR, ATF y APC que también se han logrado identificar. A su vez, estas 
organelas son fuente de Fe y Zn que durante la senescencia también serán translocados 
al grano por la acción de nueve familias génicas identificadas en esta tesis; mientras que 
los genes FRO y VIT participan en el secuestro de iones, las familias NRAMP, ZIFL y 
HMA participan en su exportación. El transporte de Fe y Zn desde el citoplasma a 
través de la membrana plasmática hacia el floema es llevado a cabo por los 
transportadores de membrana YSL y ZIP. Como estos iones presentan solubilidad 
limitada en el floema deben asociarse a fitosideróforos cuya síntesis está regulada por 
los genes NAS y NAAT. Los aminoácidos también actuarían como agentes quelantes 
para el Fe y Zn facilitando su transporte. Como se observa en la figura 7.2 varias de las 
familias génicas implicadas en los diferentes procesos de degradación de proteínas, 
transporte desde el cloroplasto y vacuolas al citoplasma y desde la membrana 
plasmática hacia el floema y aquellos relacionados con la síntesis de fitosideróforos son  
activados y regulados por la familia génica GPC.  
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Figura 7.2. Esquema simplificado de la removilización de nutrientes desde la hoja 
bandera al grano modulada por la familia génica GPC durante la senescencia en trigo. 
En letras rojas se indican los procesos metabólicos que incrementan su expresión 
durante la senescencia y en letras verdes aquellos que la reducen. En círculos azules se 
indican las familias génicas involucradas en el transporte de Fe y Zn y en círculos 
celestes se indican transportadores de N y aminoácidos (pertenecientes a las familias 
OPTs, NRT1/PTR, ATF y APC) identificados en este trabajo. El súper índice “a” 
identifica a aquellos procesos metabólicos o familias génicas reguladas por los genes 
GPC. TAAV: Transportadores de aminoácidos de vacuola. PS: Fitosideróforos 
(pertenecientes a las familias NAS y NAAT). 
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Oxidación-reducción a
Captación lumínica
Foto sistema I y II
Síntesis clorofila
Fijación carbono
Fe
Zn
AA
- 178 - 
 
 
7.2 – Conclusión general 
 
Durante el desarrollo de la presente tesis los principales descubrimientos han sido: 
 
• La introgresión de GPC-B1 estuvo asociada con incrementos significativos en la 
CPG en diversos germoplasmas de origen argentino a través de diferentes 
ambientes.  
• La incorporación de GPC-B1 en cultivares comerciales tiene el potencial de 
incrementar el rendimiento de proteína a través de una mayor eficiencia de 
removilización del N acumulado en la planta sin efectos negativos sobre el 
rendimiento. 
• GPC-B1 podría utilizarse como estrategia para hacer más eficiente el uso de 
fertilizantes principalmente en suelos de baja fertilidad.  
• La introgresión de GPC-B1 incrementó la removilización de ciertos nutrientes al 
grano, principalmente Fe, en germoplasma argentino. 
• Dependiendo el cultivar, GPC-B1 interacciona con el resto de los genes GPC  en 
donde algunos de los efectos pleiotrópicos de esta familia génica estarían 
modulados por el fondo genético. 
•  Un total de 3888 genes diferencialmente expresados durante la senescencia y 
340 regulados por la familia génica GPC han sido identificados.  
• Se han identificado 21 genes relacionados al transporte de N al grano 
pertenecientes a las familias génicas OPTs, NRT1/PTR, ATF y APC en donde la 
mayoría de estos genes están regulados por la familia GPC.  
• Se identificaron y caracterizaron nueve familias génicas asociadas al transporte 
de Fe y Zn al grano estando reguladas en su mayoría por los genes GPC.   
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A.1 – Apéndice capítulo II: Efecto del gen GPC-B1 en germoplasma 
argentino sobre la concentración de proteínas en el grano y caracteres 
agronómicos 
 
 
A.1.1. - Desarrollo y detalle del modelo estadístico utilizado para el Ensayo 2009 
 
Para el Ensayo 2009 el diseño experimental consistió en un Diseño en Bloques 
Completos al Azar (DBCA). El modelo estadístico utilizado fue: 
 
yijkl = µ + αi + βj + (αβ)ij + γk + (αγ)ik + (βγ)jk + (αβγ)ijk +ƒl + e ijkl 
En donde:  i = 1 a 2   j = 1 a 2  k = 1 a 2   l = 1 a 4 
yijkl: variable respuesta (CPG g kg-1, por ejemplo) correspondiente al l-ésimo bloque 
del i-ésimo nivel del factor α (Gen: GPC-B1/Control),  j-ésimo nivel del factor β 
(Genotipo: P. Granar/P. Oasis) y k-ésimo nivel del factor γ (Localidad: 
Hurlingham/Balcarce).  
µ: respuesta promedio (CPG g kg-1, por ej.) de todos los l-ésimos bloques de todos 
los niveles i del factor α (Gen), todos los niveles j del factor β (Genotipo) y todos 
los niveles k del factor γ (Localidad). 
αi: efecto del nivel i del factor α (Gen: GPC-B1/Control).  
β j: efecto del nivel j del factor β (Genotipo: P. Granar/P. Oasis).  
γk: efecto del nivel k del factor γ (Localidad: Hurlingham/Balcarce).  
(αβ)ij:: efecto de la interacción entre el nivel i del factor α (Gen) y el nivel j del factor β         
(Genotipo). 
αγik: efecto de la interacción entre el nivel i del factor α (Gen) y el nivel k del factor γ 
(Localidad). 
(βγ)jk: efecto de la interacción entre el nivel j del factor β (Genotipo) y el nivel k del 
factor γ (Localidad). 
(αβγ)ijk: efecto de la interacción entre el nivel i del factor α (Gen), nivel j del factor β 
(Genotipo) y el nivel k del factor γ (Localidad). 
ƒl: efecto del l-ésimo bloque 
e ijkl: error aleatorio del l-ésimo bloque del i-ésimo nivel del factor α (Gen), j-ésimo 
nivel del factor β (Genotipo) y k-ésimo nivel del factor γ (Localidad). 
eijkl ~ iid N (0, σ
2
e) 
 
A continuación se plantean formalmente todas las hipótesis posibles del modelo. 
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Considerando que dicho modelo es el más complejo de todos los posibles para 
este capítulo, se utilizó el mismo como ejemplo para el resto de los modelos estadísticos 
planteados.   
  
Los tres factores que forman parte del modelo y se utilizaron en las hipótesis  fueron:  
a) Gen: se refiere a la presencia-ausencia del gen GPC-B1. 
b) Genotipo: se refiere a los cultivares evaluados, en este caso, P. Granar y P. 
Oasis. 
c) Localidad: se refiere a los ambientes donde se llevaron a cabo los ensayos, en 
este caso, Hurlingham y Balcarce.  
 
Las hipótesis del modelo en cuestión son: 
 
1) Sobre la interacción de los tres factores (Gen, Genotipo, Localidad): 
 
Ho: αβγ100 = αβγ110 = … = αβγijk = 0 
No hay interacción entre los factores bajo estudio. El CPG (g kg-1, por ejemplo) es 
igual indistintamente la presencia o ausencia de GPC-B1, diferentes Genotipos y 
Localidades.  
 
H1: αβγ ≠ 0 para al menos un par. 
Hay interacción entre los factores bajo estudio por la  presencia o ausencia de 
GPC-B1, diferentes Genotipos y Localidades. El CPG (g kg-1) difiere 
significativamente según la presencia-ausencia de GPC-B1, Genotipos y 
Localidades. 
 
2) Sobre la interacción Gen y Genotipos.  
Ho: αβ10 = αβ11 = … = αβij = 0 
No hay interacción entre los factores Gen y Genotipos evaluados. El CPG (g kg-1, 
por ejemplo) es igual indistintamente la presencia-ausencia de GPC-B1 y 
Genotipos evaluados.     
 
H1: αβ ≠ 0 para al menos un par. 
Hay interacción entre los factores Gen y Genotipo. La pérdida de peso difiere 
significativamente según la proporción de sustancia y el tratamiento de superficie.  
 
3) Sobre la interacción Gen y Localidad.  
Ho: αγ10 = αγ11 = … = αγik = 0 
No hay interacción entre los factores Gen y Localidad.  El CPG (g kg-1, por 
ejemplo) es igual para las distintas variables del factor Gen y Localidad.  
 
     H1: αγ ≠ 0 para al menos un par. 
Hay interacción entre los factores Gen y Localidad. El CPG (g kg-1, por ejemplo) 
difiere significativamente para las distintas variables del factor Gen y Localidad. 
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4) Sobre la interacción Genotipo y Localidad. 
Ho: βγ10 = αβγ11 = … = αβik = 0 
No hay interacción entre los factores Genotipo y Localidad. El CPG (g kg-1, por 
ejemplo) es igual para las distintas variables del factor Genotipo y Localidad. 
 
H1: βγ ≠ 0 para al menos un par. 
Hay interacción entre los factores Genotipo y Localidad. El CPG (g kg-1, por 
ejemplo) difiere significativamente para las distintas variables del factor Genotipo 
y Localidad. 
 
5) Sobre el CPG (g kg-1, por ejemplo) según la presencia-ausencia de GPC-B1  
 
  Ho: α1 = α2 = 0 
El CPG (g kg-1, por ejemplo) es el mismo independientemente de la presencia-
ausencia de GPC-B1.  
 
H1:α≠0 para presencia-ausencia de GPC-B1. 
El CPG (g kg-1, por ejemplo) difiere significativamente según la presencia-
ausencia de GPC-B1.  
 
6) Sobre el CPG (g kg-1, por ejemplo) según los Genotipos evaluados.  
 
Ho: β1 = β 2 = 0 
El CPG (g kg-1, por ejemplo) es igual para cualquier Genotipo evaluado.  
 
H1: β ≠ 0 para el tratamiento Genotipo.  
El CPG (g kg-1, por ejemplo) difiere significativamente según el Genotipo 
evaluado. 
  
7) Sobre el CPG (g kg-1, por ejemplo) según las localidades evaluadas. 
Ho: γ1 = γ2 = 0 
El CPG (g kg-1, por ejemplo) es igual para cualquiera de las localidades evaluadas.  
 
 
H1: γ ≠ 0 para el tratamiento Localidad.  
El CPG (g kg-1, por ejemplo) difiere significativamente según las localidades 
evaluadas. 
 
 Con el objetivo de simplificar la escritura de la tesis, no se agregan en este 
apartado los modelos estadísticos para los Ensayos 2011-A, 2011-B y Ensayo 
Fertilización. En cada apartado correspondiente se aclara las diferencias y similitudes 
con el aquí planteado.  
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A.1.2.A - Verificación supuestos del ANOVA – Planteo teórico de hipótesis 
 
1) Normalidad 
 
H0: Hay normalidad  
H1: No hay normalidad 
 
Prueba utilizada: test Shapiro-Wilks con los residuos. El valor p del estadístico 
debe ser mayor al valor alfa (1%) utilizado. 
 
2) Homogeneidad de varianza 
 
H0: Las varianzas son homogéneas 
H1: Las varianzas no son homogéneas. 
 
 Prueba utilizada: Prueba de Levene con los residuos absolutos. El valor p del 
modelo debe ser mayor al valor alfa (1%) utilizado.  
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 H0: Hay aditividad entre las variables tratamiento y bloque. 
H1: Hay interacción entre las variables tratamiento y bloque. 
 
Prueba utilizada: ANOVA con las variables dependientes y clasificatorias 
correspondientes utilizando los predichos2 como covariable. El valor p de los predichos2 
debe ser mayor al valor alfa (1%) utilizado. 
 
A.1.2.B - Verificación supuestos del ANOVA – Ensayo 2009 
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para las variables 
cuantificadas en el Ensayo 2009.  
 
1) Normalidad (Shapiro-Wilks modificado) 
 
         Variable            n   D.E.    W*  p(Unilateral D) 
RDUO_CPG (g kg -1)           32 2,71 0,95 0,3229 
RDUO_Rto (kg ha-1)           32 401,48 0,94 0,2599 
RDUO_Rto_ Proteína (kg ha-1) 32 52,37 0,96 0,6998 
RDUO_PMG (g)                 32 0,94 0,93 0,1194 
RDUO_GPMC                    32 1698,31 0,96 0,5629 
RDUO_EPMC                    32 43,68 0,98 0,9283 
RDUO_NGPE                    32 2,18 0,93 0,1506 
RDUO_Rto Espiga (g)          32 0,06 0,95 0,4871 
RDUO_BA (g m-2)               32 142,85 0,95 0,3925 
RDUO_IC (%)                  32 2,05 0,97 0,7970 
RDUO_ICN (g kg -1)           32 38,91 0,95 0,3668 
RDUO_CNPR (g  m-2)            32 0,80 0,95 0,4287 
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2) Homogeneidad de Varianza 
 
Variable Modelo Gen Genotipo Loc* Bloque 
Gen 
 x 
Genotipo 
Gen  
x 
Loc 
Genotipo 
 x Loc 
Gen x  
Genotipo 
 x Loc 
Error 
RABS_CPG (g kg -1) 0,025 0,470 0,987 0,426 0,00 0,198 0,220 0,173 0,026 1,5 
RABS_Rto (kg ha-1) 0,079 0,025 0,015 0,295 0,32 0,162 0,623 0,673 0,552 4,6E+04 
RABS_Rto Prot (kg ha-
1) 0,018 0,005 0,023 0,276 0,45 0,048 0,138 0,573 0,124 657,3 
RABS_PMG (g) 0,313 0,916 0,849 0,028 0,51 0,737 0,111 0,764 0,212 0,22 
RABS_granos m-2 0,031 0,011 0,061 0,800 0,07 0,222 0,210 0,246 0,219 8,6E+05 
RABS_espigas m-2 0,227 0,089 0,045 0,167 0,37 0,917 0,600 0,627 0,340 595,6 
RABS_granos espiga-1 0,524 0,595 0,961 0,908 0,24 0,479 0,637 0,165 0,211 1,4 
RABS_Rto Espiga (g) 0,763 0,110 0,450 0,949 0,57 0,488 0,528 0,933 0,784 0,0 
RABS_BA (g m-2) 0,039 0,308 0,249 0,008 0,47 0,782 0,015 0,202 0,175 6250,9 
RABS_IC (%) 0,018 0,143 0,011 0,098 0,26 0,023 0,081 0,124 0,842 0,8 
RABS_ICN (g kg -1) 0,516 0,631 0,904 0,586 0,22 0,659 0,470 0,128 0,365 553,6 
RABS_CNPR (g  m-2) 0,056 0,933 0,045 0,044 0,04 0,309 0,632 0,165 0,652 0,2 
*Localidad 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
Variable Gen Genotipo Loc* Bloque 
Gen  
x 
Genotipo 
Gen x 
Loc 
Genotipo 
 x Loc 
Gen  x 
Genotipo 
 x Loc 
POT_ PRED Error 
CPG  (g kg -1) 0,899 0,900 0,904 0,999 0,879 0,991 0,908 0,900 0,777 11,33 
Rto (kg ha-1) 0,050 0,036 0,034 0,207 0,033 0,050 0,040 0,043 0,076 2,1E+05 
Rto Prot (kg ha-1) 0,438 0,448 0,429 0,888 0,416 0,465 0,447 0,476 0,574 4,1E+03 
PMG (g) 0,788 0,788 0,767 0,995 0,973 0,787 0,788 0,769 0,638 1,36 
Granos m-2 0,281 0,278 0,288 0,773 0,359 0,268 0,272 0,305 0,193 4,1E+06 
Espigas m-2 0,094 0,078 0,066 0,348 0,083 0,110 0,559 0,413 0,262 2,7E+03 
Granos espiga-1 0,009 0,008 0,008 0,059 0,062 0,424 0,009 0,009 0,017 5,49 
Rto Espiga (g) 0,383 0,355 0,390 0,819 0,655 0,426 0,415 0,420 0,766 0,01 
BA (g m-2) 0,906 0,791 0,722 0,990 0,917 0,987 0,998 0,832 0,802 3,1E+04 
IC (%) 0,834 0,329 0,330 0,826 0,300 0,692 0,808 0,210 0,739 6,50 
ICN (g kg -1) 0,587 0,576 0,464 0,896 0,868 0,957 0,827 0,805 0,095 2,0E+03 
CNPR (g  m-2) 0,439 0,381 0,097 0,542 0,645 0,549 0,533 0,511 0,639 0,98 
*Localidad 
 
A.1.3 - Verificación de supuestos ANOVA - Ensayo 2011-A 
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para las variables 
cuantificadas en el Ensayo 2011-A. 
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1) Normalidad 
 
       Variable         n   D.E.    W*  p(Unilateral D) 
RDUO_CPG (g kg -1)      20 4,24 0,97 0,8583 
RDUO_Rto (Kg ha-1) 20 1039,58 0,90 0,0972 
RDUO_Rto prot (kg ha-1) 20 98,73 0,92 0,2481 
RDUO_PMG (g)            20 1,19 0,94 0,4487 
RDUO_Espigas m-2              20 76,68 0,95 0,6295 
RDUO_Granos m-2              20 2470,81 0,90 0,1261 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
Variable Modelo Gen Genotipo Bloque Gen  
x Genotipo Error 
RABS_CPG (g kg -1) 0,260 0,614 0,260 0,149 0,497 6,19E+00 
RABS_Rto (Kg ha-1) 0,733 0,610 0,642 0,471 0,848 2,43E+05 
RABS_Rto prot (kg ha-1) 0,468 0,675 0,186 0,369 0,636 2,51E+03 
RABS_PMG (g) 0,278 0,093 0,438 0,262 0,851 4,38E-01 
RABS_Espigas m-2 0,588 0,695 0,281 0,487 0,433 2,53E+03 
RABS_Granos m-2 0,602 0,927 0,574 0,335 0,679 1,57E+06 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
Variable Gen Genotipo Bloque Gen  
x Genotipo POT_PRED Error 
CPG (g kg -1) 0,906 0,899 1,000 0,902 0,996 3,10E+01 
Rto (kg ha-1) 0,832 0,889 0,966 0,829 0,977 1,87E+06 
Rto prot (kg ha-1) 0,638 0,250 0,646 0,951 0,382 1,57E+04 
PMG (g) 0,536 0,536 0,979 0,877 0,605 2,40E+00 
Espigas m-2 0,521 0,213 0,795 0,473 0,652 9,96E+03 
Granos m-2 0,715 0,665 0,951 0,655 0,784 1,05E+07 
 
A.1.4 - Verificación de supuestos ANOVA - Ensayo 2011-B 
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para las variables 
cuantificadas en el Ensayo 2011-B. 
 
1) Normalidad 
 
       Variable         n   D,E,    W*  p(Unilateral D) 
RDUO_CPG (g kg -1)      40 3,70 0,99 0,9953 
RDUO_Rto (Kg ha-1)        40 585,77 0,93 0,0586 
RDUO_Rto prot (kg ha-1) 40 77,99 0,95 0,2166 
RDUO_PMG (g)            40 1,62 0,95 0,2287 
RDUO_Granos m-2              40 1739,28 0,97 0,7410 
RDUO_Espigas m-2 20 55,49 0,94 0,4992 
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2) Homogeneidad de Varianza 
 
Variable Modelo Gen Genotipo Loc* Bloque Gen  
x Genotipo 
Gen  
x Loc 
Genotipo 
 x Loc 
Gen x  
Genotipo 
x Loc 
Error 
RABS_CPG (g kg -1) 0,012 0,348 0,021 0,000 0,296 0,921 0,725 0,259 0,478 3,08 
RABS_Rto (Kg ha-1) 0,469 0,653 0,026 0,368 0,421 0,884 0,606 0,924 0,720 9,77E+04 
RABS_Rto prot (kg ha-1) 0,013 0,253 0,000 0,486 0,148 0,582 0,152 0,239 0,859 1155,26 
RABS_PMG (g) 0,499 0,154 0,758 0,443 0,878 0,503 0,497 0,026 0,729 0,98 
RABS_Granos m-2 0,453 0,491 0,337 0,055 0,5829 0,526 0,410 0,407 0,302 1,07E+06 
RABS_Espigas m-2 0,033 0,526 0,563 - 0,012 0,173 - - - 436,35 
*Localidad 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
Variable Gen Genotipo Loc* Bloque Gen  
x Genotipo 
Gen 
 x Loc 
Genotipo 
 x Loc 
Gen  
x Genotipo 
 x Loc 
POT_PRED Error 
CPG (g kg -1) 0,353 0,426 0,359 0,929 0,430 0,216 0,446 0,411 0,680 19,63 
Rto (kg ha-1) 0,084 0,175 0,060 0,477 0,233 0,111 0,067 0,502 0,208 4.67E+05 
Rto prot (kg ha-1) 0,105 0,520 0,102 0,592 0,130 0,116 0,102 0,215 0,183 8218,33 
PMG (g) 0,040 0,029 0,029 0,303 0,909 0,054 0,364 0,133 0,080 3,38 
Granos m-2 0,418 0,364 0,372 0,944 0,482 0,457 0,296 0,847 0,702 4.35E+06 
Espigas m-2 0,927 0,901 - 0,999 0,970 - - - 0,684 5234,93 
*Localidad 
 
A.1.5 - Verificación de supuestos ANOVA - Ensayo fertilización  
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para las variables 
cuantificadas en el Ensayo Fertilización.  
 
1) Normalidad 
 
  Genotipo           Variable             n   D.E.   W*  p(Unilateral D) 
P. Granar     RDUO_CPG (g kg-1)            40 3,50 0,96 0,4365 
P. Granar     RDUO_Rto (g m-1)        40 9,46 0,97 0,6516 
P. Granar     RDUO_Rto Proteína (g m-1) 40 0,11 0,95 0,3758 
P. Granar     RDUO_PMG (g)                 40 1,29 0,94 0,1546 
P. Granar     RDUO_Granos m-1         40 323,45 0,97 0,7372 
P. Oasis      RDUO_CPG (g kg -1)            40 6,13 0,93 0,0675 
P. Oasis      RDUO_Rto (g m-1)        40 15,48 0,97 0,7956 
P. Oasis      RDUO_Rto Proteína (g m-1) 40 0,15 0,98 0,9568 
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P. Oasis      RDUO_PMG (g)                 40 1,04 0,95 0,3440 
P. Oasis      RDUO_LOG2_ Granos m-1        40 0,26 0,95 0,3136 
BioINTA 3000 RDUO_CPG (g kg-1)            40 5,25 0,96 0,6044 
BioINTA 3000 RDUO_Rto (g m-1)        40 13,05 0,99 0,9980 
BioINTA 3000 RDUO_Rto Proteína (g m-1) 40 0,14 0,98 0,9669 
BioINTA 3000 RDUO_PMG (g)                 40 1,36 0,94 0,1648 
BioINTA 3000 RDUO_ Granos m-1         40 382,49 0,98 0,9714 
P. Puntal     RDUO_CPG(g kg-1)            40 3,94 0,93 0,0994 
P. Puntal     RDUO_Rto (g m-1)        40 5,16 0,93 0,0845 
P. Puntal     RDUO_Rto Proteína (g m-1) 40 0,07 0,93 0,0654 
P. Puntal     RDUO_PMG (g)                 40 1,18 0,93 0,0695 
P. Puntal     RDUO_ Granos m-1         40 242,92 0,94 0,1054 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
Genotipo Variable Modelo Gen F* Loc* Bloque Gen 
 x F 
Gen 
 x Loc 
F 
 x Loc 
Gen  
x F 
x Loc 
Error 
P. Granar RABS_CPG (g kg-1) 0,816 0,715 0,745 0,195 0,584 0,385 0,846 0,997 0,369 4,54 
P. Granar RABS_Rto (g m-1)        0,044 0,614 0,707 0,002 0,240 0,119 0,147 0,302 0,528 25,65 
P. Granar RABS_Rto Prot (g m-1)       0,015 0,905 0,423 0,000 0,360 0,514 0,147 0,060 0,966 0,00 
P. Granar RABS_PMG (g) 0,245 0,012 0,969 0,112 0,456 0,898 0,484 0,590 0,457 0,42 
P. Granar RABS_ Granos m-1         0,025 0,294 0,506 0,000 0,254 0,264 0,717 0,153 0,984 2,8E+04 
P. Oasis RABS_CPG (g kg-1)           0,139 0,662 0,024 0,513 0,606 0,287 0,273 0,445 0,020 13,29 
P. Oasis RABS_Rto (g m-1)        0,019 0,756 0,576 0,000 0,134 0,598 0,717 0,463 0,917 56,00 
P. Oasis RABS_Rto Prot (g m-1)       0,138 0,411 0,296 0,003 0,324 0,599 0,948 0,528 0,458 0,01 
P. Oasis RABS_PMG (g) 0,306 0,647 0,640 0,019 0,344 0,854 0,553 0,667 0,197 0,29 
P. Oasis RABS_LOG2_ Granos m-1        0,054 0,272 0,084 0,202 0,039 0,328 0,176 0,306 0,248 0,01 
BioINTA 3000 RABS_(g kg-1)            0,024 0,685 0,017 0,457 0,674 0,122 0,003 0,162 0,121 8,94 
BioINTA 3000 RABS_Rto (g m-1)        0,040 0,694 0,171 0,058 0,053 0,098 0,884 0,501 0,037 53,18 
BioINTA 3000 RABS_Rto Prot (g m-1)       0,040 0,831 0,122 0,103 0,019 0,135 0,661 0,337 0,177 0,01 
BioINTA 3000 RABS_PMG (g) 0,053 0,131 0,875 0,043 0,249 0,563 0,381 0,022 0,067 0,46 
BioINTA 3000 RABS_ Granos m-1         0,137 0,966 0,141 0,015 0,184 0,341 0,381 0,922 0,380 5,1E+04 
P. Puntal RABS_(g kg-1)            0,331 0,585 0,653 0,844 0,609 0,089 0,064 0,325 0,160 4,22 
P. Puntal RABS_Rto (g m-1)        0,161 0,996 0,044 0,032 0,857 0,641 0,100 0,465 0,105 5,60 
P. Puntal RABS_Rto Prot (g m-1)       0,113 0,435 0,176 0,064 0,513 0,118 0,814 0,407 0,018 0,00 
P. Puntal RABS_PMG (g) 0,013 0,043 0,003 0,018 0,907 0,071 0,361 0,193 0,146 0,24 
P. Puntal RABS_ Granos m-1         0,049 0,164 0,168 0,002 0,644 0,749 0,553 0,029 0,708 1,5E+04 
*Tratamiento Fertilización 
*Localidad 
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3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
Genotipo Variable Gen F* Loc* Bloque Gen x F Gen 
 x Loc 
F x  
Loc 
Gen 
 x F 
x Loc 
POT_PRED Error 
P. Granar CPG (g kg-1) 0,629 0,629 0,640 0,993 0,634 0,628 0,638 0,615 0,550 17,45 
P. Granar Rto (g m-1)        0,528 0,555 0,452 0,975 0,253 0,357 0,024 0,374 0,074 114,47 
P. Granar Rto Proteína (g m-1)  0,606 0,566 0,518 0,987 0,333 0,307 0,071 0,539 0,104 0,02 
P. Granar PMG (g) 0,331 0,343 0,330 0,909 0,335 0,332 0,331 0,335 0,388 2,35 
P. Granar Granos m-1 0,494 0,462 0,423 0,972 0,272 0,270 0,062 0,329 0,069 1,33E+05 
P. Oasis CPG (g kg-1) 0,077 0,075 0,074 0,506 0,090 0,077 0,075 0,092 0,102 49,14 
P. Oasis Rto (g m-1)        0,819 0,600 0,592 0,994 0,746 0,748 0,233 0,747 0,247 329,16 
P. Oasis Rto Proteína (g m-1)       0,560 0,399 0,395 0,966 0,659 0,736 0,138 0,591 0,142 0,03 
P. Oasis PMG (g) 0,714 0,716 0,670 0,998 0,672 0,917 0,712 0,708 0,606 1,53 
P. Oasis LOG2_ Granos m-1 0,097 0,099 0,099 0,584 0,479 0,099 0,097 0,100 0,114 0,09 
P. Puntal CPG (g kg-1) 0,598 0,596 0,594 0,990 0,635 0,593 0,596 0,622 0,522 22,11 
P. Puntal Rto (g m-1)        0,034 0,001 0,017 0,348 0,425 0,043 0,001 0,033 0,120 35,10 
P. Puntal Rto Proteína (g m-1)       0,858 0,367 0,750 0,999 0,686 0,935 0,349 0,778 0,851 0,01 
P. Puntal PMG (g) 0,996 0,979 0,711 1,000 0,964 0,974 0,980 0,983 0,776 1,99 
P. Puntal Granos m-1 0,714 0,423 0,626 0,996 0,922 0,736 0,104 0,622 0,902 8,52E+04 
BioINTA 3000 CPG (g kg-1) 0,943 0,942 0,855 1,000 0,835 0,944 0,942 0,989 0,815 39,80 
BioINTA 3000 Rto (g m-1)        0,838 0,699 0,868 1,000 0,943 0,738 0,087 0,798 0,357 238,27 
BioINTA 3000 Rto Proteína (g m-1)       0,968 0,836 0,984 1,000 0,887 0,860 0,031 0,754 0,427 0,03 
BioINTA 3000 PMG (g) 0,560 0,574 0,555 0,985 0,793 0,667 0,571 0,571 0,796 2,66 
BioINTA 3000 Granos m-1 0,803 0,726 0,649 0,995 0,501 0,893 0,099 0,319 0,077 1,88E+05 
*Tratamiento Fertilización 
*Localidad 
 
 
A.2 – Resultados ANOVAs  para los ensayos 2009, 2011-A, 2011-B  y 
Ensayo Fertilización.  
 
A.2.1 - Resultados ANOVA - Ensayo 2009 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para todas 
las variables cuantificadas en el Ensayo 2009. Primero se describen las interacciones y 
posteriormente los análisis separados por genotipo.  
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A.2.1.1 - Resultados ANOVAs Ensayo 2009 – Interacción 
 
Variable Gen Genotipo Loc* Bloque Gen x Genotipo 
Gen x 
Loc 
Genotipo x 
Loc 
Gen x 
Genotipo x 
Loc 
Error 
CPG (g kg -1) 0,0054 0,0000 0,0253 0,0403 0,6429 0,9054 0,1452 0,0617 10,84 
Rto (kg ha-1) 0,3825 0,0000 0,0000 0,3674 0,1120 0,3773 0,0008 0,3050 2,38E+05 
Rto Prot (kg ha-1) 0,0958 0,0188 0,0000 0,6515 0,0895 0,3729 0,0142 0,6507 4,05E+03 
PMG (g) 0,0000 0,0001 0,5096 0,0193 0,6494 0,0360 0,1783 0,9018 1,31 
Granos m-2 0,0038 0,0099 0,0000 0,6945 0,1600 0,0561 0,0256 0,3195 4,26E+06 
Espigas m-2 0,0101 0,0160 0,0000 0,0831 0,0584 0,0584 0,8927 0,4818 2816,72 
Granos Espiga -1 0,1721 0,0000 0,0022 0,0617 0,8303 0,9710 0,0686 0,2253 7,01 
Rto Espiga (g) 0,0123 0,0000 0,0009 0,0029 0,7232 0,0673 0,0082 0,0616 0,01 
BA (g m2) 0,9107 0,0887 0,0000 0,6286 0,0489 0,9388 0,5584 0,0047 3,01E+04 
IC (%) 0,9760 0,0000 0,0000 0,2681 0,0068 0,7451 0,7589 0,2025 6,23 
ICN (g kg -1) 0,0082 0,0004 0,0000 0,0026 0,1657 0,1399 0,0136 0,1441 2,23E+03 
CNPR (g  m-2) 0,0004 0,0000 0,0000 0,0491 0,0238 0,0018 0,0002 0,0062 0,95 
*Localidad 
  
A.2.1.2 - Resultados ANOVAs Ensayo 2009 – Análisis por genotipo 
 
Genotipo Variable Gen Loc* Bloque Gen  
x Loc Error 
P. Granar CPG (g kg -1) 0,0499 0,5841 0,2944 0,2702 1,35E+01 
P. Granar Rto (kg ha-1) 0,0195 0,0000 0,8548 0,8716 9,63E+04 
P. Granar Rto Prot (kg ha-1) 0,0068 0,0000 0,9691 0,6656 2,06E+03 
P. Granar PMG (g) 0,0005 0,5817 0,1191 0,1282 1,05E+00 
P. Granar ICN (g kg -1) 0,0081 0,0000 0,0150 0,0420 1,85E+03 
P. Granar CNPR (g  m-2) 0,0032 0,0000 0,2481 0,0034 1,33E+00 
P. Granar GPMC 0,0005 0,0000 0,8513 0,2953 1,73E+06 
P. Granar Espigas m-2 0,0240 0,0000 0,2736 0,4889 4,47E+03 
P. Granar Granos Espiga -1 0,3863 0,2656 0,0403 0,3802 6,05E+00 
P. Granar Rto espiga (g) 0,1600 0,5589 0,1338 0,9776 1,00E-02 
P. Granar IC (%) 0,0123 0,0000 0,0723 0,1179 2,82E+00 
P. Granar BA (g m-2) 0,1582 0,0000 0,3042 0,0327 2,49E+04 
P. Oasis CPG (g kg -1) 0,1013 0,0236 0,2583 0,1803 1,13E+01 
P. Oasis Rto (kg ha-1) 0,6898 0,0000 0,4677 0,3211 4,12E+05 
P. Oasis Rto Prot (kg ha-1) 0,9848 0,0001 0,7073 0,4792 6,97E+03 
P. Oasis PMG (g) 0,0029 0,1818 0,0607 0,1315 1,34E+00 
P. Oasis ICN (g kg -1) 0,3167 0,0000 0,0781 0,9908 2,18E+03 
P. Oasis CNPR (g  m-2) 0,1196 0,0000 0,0698 0,6353 5,30E-01 
P. Oasis Granos m-2 0,3628 0,0001 0,6972 0,1398 7,51E+06 
P. Oasis Espigas m-2 0,4379 0,0000 0,2645 0,0256 1,46E+03 
P. Oasis Granos Espiga -1 0,2746 0,0039 0,5837 0,3828 6,88E+00 
P. Oasis Rto espiga (g) 0,0541 0,0009 0,0446 0,0210 1,00E-02 
P. Oasis IC (%) 0,1230 0,0000 0,6841 0,5931 9,86E+00 
P. Oasis BA (g m-2) 0,1943 0,0000 0,8919 0,0814 3,72E+04 
*Localidad 
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A.2.1.3 - Resultados ANOVA - Evolución peso de espiga para Ensayo 2009  
separado por genotipo 
 
Genotipo DDA Gen Bloque Error 
 
Genotipo DDA Gen Bloque Error 
P. Oasis -3 0,3435 0,8925 0,00 
 
P. Granar -2 0,8273 0,2137 0,00 
P. Oasis 15 0,3816 0,0370 0,00 
 
P. Granar 11 0,3265 0,4770 0,01 
P. Oasis 23 10,000 0,9682 0,03 
 
P. Granar 21 0,4085 0,1029 0,01 
P. Oasis 30 0,2263 0,4764 0,02 
 
P. Granar 28 0,9771 0,3186 0,01 
P. Oasis 47 0,1785 0,1705 0,01 
 
P. Granar 42 0,1182 0,5188 0,01 
P. Oasis 67 0,0805 0,4672 0,01 
 
P. Granar 63 0,0744 0,0826 0,00 
 
 
A.2.2 - Resultados ANOVA para Ensayo 2011-A 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para todas 
las variables cuantificadas en el Ensayo 2011-A. Primero se describen las interacciones 
y posteriormente los análisis separados por genotipo.  
 
A.2.2.1 - Resultados ANOVAs Ensayo 2011-A – Interacción 
 
Variable Gen Genotipo Bloque Gen x Genotipo Error 
CPG (g kg -1) 0,2345 0,0018 0,1802 0,0873 28,42 
Rto Kg ha-1 0,6269 0,8742 0,0001 0,5714 1,71E+06 
Rto prot (kg ha-1) 0,8858 0,2410 0,0000 0,9895 1,54E+04 
PMG (g) 0,0099 0,0182 0,0954 0,9326 2,26 
Granos m-2 0,8007 0,6356 0,0001 0,5527 9,67E+06 
Espigas m-2 0,6241 0,0003 0,0074 0,5595 9,31E+03 
 
 
A.2.2.2 - Resultados ANOVAs Ensayo 2011-A – Análisis por genotipo 
 
Genotipo Variable Gen Bloque Error 
 
Genotipo Variable Gen Bloque Error 
P. Granar CPG (g kg -1) 0,0431 0,2688 1,61E+01 
 
P. Oasis CPG (g kg -1) 0,7861 0,7695 6,28E+01 
P. Granar Rto (kg ha-1) 0,4234 0,0281 1,26E+06 
 
P. Oasis Rto (kg ha-1) 0,9480 0,0116 1,23E+06 
P. Granar Rto prot (kg ha-1) 0,9209 0,0347 1,77E+04 
 
P. Oasis Rto prot (kg ha-1) 0,8675 0,0013 4,33E+03 
P. Granar PMG (g) 0,1328 0,3612 3,14E+00 
 
P. Oasis PMG (g) 0,1044 0,4696 2,27E+00 
P. Granar Granos m-2 0,7707 0,0222 6,18E+06 
 
P. Oasis Granos m-2 0,4878 0,0100 6,26E+06 
P. Granar Espigas m-2 0,5864 0,3508 1,62E+04 
 
P. Oasis Espigas m-2 0,9333 0,0477 5,56E+03 
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A.2.3 - Resultados ANOVAs para Ensayo 2011-B 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para todas 
las variables cuantificadas en el Ensayo 2011-B. Primero se describen las interacciones 
y posteriormente los análisis separados por genotipo.  
 
A.2.3.1 - Resultados ANOVAs Ensayo 2011-B - Interacción 
 
Variable Gen Genotipo Loc* Bloque Gen x Genotipo 
Gen x 
Loc  
Genotipo 
x Loc 
Gen x 
Genotipo 
x Loc 
Error 
CPG (g kg -1) 0,0000 0,4140 0,0000 0,0609 0,2054 0,2256 0,4994 0,1564 1,9E+01 
Rto (kg ha-1) 0,0671 0,6043 0,0000 0,2258 0,5943 0,2377 0,0013 0,8189 4,7E+05 
Rto prot (kg ha-1) 0,0012 0,7215 0,0000 0,2725 0,4612 0,0985 0,0054 0,7562 8,4E+03 
PMG (g) 0,2107 0,0000 0,0000 0,1099 0,8699 0,4128 0,3992 0,7115 3,6E+00 
Granos m-2 0,0192 0,0000 0,0000 0,2043 0,3956 0,1978 0,0013 0,9498 4,2E+06 
Espigas m-2 0,0151 0,0000 - 0,1673 0,2689 - - - 4,8E+03 
*Localidad 
 
A.2.3.2 - Resultados ANOVAs Ensayo 2011-B – Análisis por genotipo. 
 
Genotipo Variable Gen Loc* Bloque Gen x Loc Error 
BioINTA 3000 CPG (g kg -1) 0,0245 0,0000 0,6973 0,1562 3,03E+01 
BioINTA 3000 Rto (kg ha-1) 0,4413 0,0000 0,5932 0,5802 7,03E+05 
BioINTA 3000 Rto prot (kg ha-1) 0,1568 0,0004 0,6674 0,3051 1,51E+04 
BioINTA 3000 PMG (g) 0,4352 0,0000 0,1550 0,4004 3,50E+00 
BioINTA 3000 Granos m-2 0,1939 0,0000 0,5793 0,3080 2,93E+06 
BioINTA 3000 Espigas m-2 0,0174 -  0,0061  - 4,46E+02 
P. Puntal CPG (g kg -1) 0,0000 0,0000 0,0158 0,8323 9,61E+00 
P. Puntal Rto (kg ha-1) 0,0676 0,0000 0,4010 0,2602 3,54E+05 
P. Puntal Rto prot (kg ha-1) 0,0006 0,0066 0,3160 0,1660 3,79E+03 
P. Puntal PMG (g) 0,2596 0,0000 0,0790 0,7145 2,73E+00 
P. Puntal Granos m-2 0,0597 0,0074 0,2338 0,4075 5,46E+06 
P. Puntal Espigas m-2 0,0141  - 0,0656 -  2,24E+03 
*Localidad 
 
A.2.4 - Resultados ANOVAs para Ensayo fertilización  
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para todas 
las variables cuantificadas en el Ensayo Fertilización.  
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A.2.4.1 - Resultados ANOVAs para Ensayo fertilización – Interacción 
 
Variable CPG (g kg-1) Rto (g m-1) Rto Prot (g m-1) PMG (g) Granos m-1 
Gen 0,0000 0,9423 0,2002 0,0000 0,0060 
Genotipo 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 
F* 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 
Loc* 0,7114 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 
Bloque 0,1279 0,3002 0,3067 0,0341 0,2924 
Gen*Genotipo 0,3083 0,0008 0,0004 0,0004 0,0027 
Gen*F 0,2362 0,1376 0,2160 0,2382 0,1846 
Gen*Loc 0,0000 0,0584 0,1926 0,7438 0,0012 
Genotipo*F 0,0503 0,0321 0,0121 0,0000 0,2502 
Genotipo*Loc 0,0004 0,1622 0,4747 0,0000 0,0077 
F*Localidad 0,0000 0,0012 0,0004 0,0000 0,1163 
Gen*Genotipo*F 0,5070 0,0719 0,2102 0,8560 0,1708 
Gen*Genotipo*Loc 0,9091 0,2319 0,1200 0,0063 0,0133 
Gen*F*Loc 0,6137 0,0793 0,2690 0,0001 0,6032 
Genotipo*F*Loc 0,0193 0,2514 0,0588 0,0000 0,4750 
Gen*Genotipo*F*Loc 0,4550 0,2088 0,4187 0,3528 0,3137 
Error 34,58 175,71 0,02 2,22 184701,46 
*Tratamiento de fertilización 
*Localidad  
A.2.4.2 - Resultados ANOVAs concentración de proteína en grano separado 
por localidad y tratamiento de fertilización 
 
 
Variable Localidad Tratamiento Gen Genotipo Bloque Gen*Genotipo Error 
CPG (g kg-1) FAUBA No Fertilizado <0,0001 <0,0001 0,298 0,2602 26,7 
CPG (g kg-1) FAUBA Fertilizado 0,0001 0,0061 0,2615 0,9 46,87 
CPG (g kg-1) Hurlingham No Fertilizado 0,0313 0,0013 0,1029 0,5561 23,42 
CPG (g kg-1) Hurlingham Fertilizado 0,839 0,0083 0,0013 0,1715 23,53 
 
 
A.3 – Apéndice capítulo III: Efectos de la introgresión del gen GPC-B1 
sobre la acumulación de micro y macronutrientes  en el grano 
 
A.3.1 - Desarrollo y detalle del modelo estadístico utilizado 
 
Primero los datos se analizaron en conjunto de acuerdo al siguiente modelo estadístico:  
yijkl = µ + αi + βj + (αβ)ij +ƒl + e ij 
En donde: i = 1 a 2,  j = 1 a 4   
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yijkl: variable respuesta (Fe en mg kg−1, por ejemplo) correspondiente a la l-ésimo 
bloque del i-ésimo nivel del factor α (Gen: GPC-B1/Control) y  j-ésimo nivel del 
factor β (Genotipo: P. Granar/P. Oasis/BioINTA 3000/P. Puntal)  
µ: respuesta promedio (Fe en mg kg−1, por ejemplo) de todas las l-ésimos bloques de 
todas los niveles i del factor α (Gen) y  todos los niveles j del factor β (Genotipo). 
αi: efecto del nivel i del factor α (Gen: GPC-B1/Control).  
β j: efecto del nivel j del factor β (Genotipo: P. Granar/P. Oasis/BioINTA 3000/P. 
Puntal).  
 (αβ)ij: efecto de la interacción entre el nivel i del factor α (Gen) y el nivel j del factor β 
(Genotipo). 
ƒl:   efecto del l-ésimo bloque 
e ijkl: error aleatorio del l-ésimo bloque del i-ésimo nivel del factor α (Gen) y j-ésimo 
nivel del factor β (Genotipo). 
eijkl ~ iid N (0, σ
2
e) 
 
 
Las hipotesis que puden surgir de este modelo se refieren a aquella de la 
interacción entre variables (Gen x Genotipo) y las correspondientes a los componentes 
principales. La metodologia es la misma que la planteada en el apartado A.1.1.  
Posteriormente los datos se analizaron separadamente por genotipo como se 
observará en los graficos de Resultados. Para estos analisis se utilizó un modelo 
estadístico mas simple que el anterior en donde el único componente del modelo era la 
presencia o ausencia del gen GPC-B1.  
 
 
A.3.2  - Verificación supuestos del ANOVA para los parámetros cuantificados 
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para las variables 
cuantificadas. 
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1) Normalidad 
 
     Variable      n   D.E.    W*  p(Unilateral D) 
RDUO_RAIZ_Ca (g kg-1)     40 0,04 0,92 0,0409 
RDUO_Ca Rto (g ha-1) 40  600,13 0,95 0,3230 
RDUO_RAIZ_Cu (mg kg−1)     40 0,28 0,96 0,6261 
RDUO_RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 40 1,05 0,98 0,9100 
RDUO_RAIZ_Fe (mg kg−1)     40 0,53 0,98 0,9678 
RDUO_RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 40 2,10 0,98 0,8618 
RDUO_K (g kg-1)      40    0,30 0,97 0,7814 
RDUO_K Rto (g ha-1)  40 5381,83 0,96 0,5857 
RDUO_Mg (g kg-1)     40    0,07 0,91 0,0190 
RDUO_Mg Rto (g ha-1) 40 1472,83 0,98 0,9686 
RDUO_Mn (mg kg−1)      40    3,15 0,96 0,5055 
RDUO_RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 40 1,71 0,98 0,9321 
RDUO_P (g kg-1)      40    0,42 0,97 0,6416 
RDUO_P Rto (g ha-1)  40 5565,10 0,98 0,9079 
RDUO_Zn (mg kg−1)      40    8,56 0,96 0,4979 
RDUO_Zn Rto (g ha-1) 40  115,04 0,97 0,8459 
 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
Variable Modelo Gen Genotipo Bloque Gen x Genotipo Error 
RABS_RAIZ_Fe (mg kg−1)       0,0123 0,1167 0,0033 0,1904 0,2125 12,45 
RABS_RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,0206 0,0009 0,5336 0,3009 0,0895 1,29 
RABS_Zn (mg kg−1) 0,0617 0,2190 0,0061 0,9848 0,1767 16,27 
RABS_Zn Rto (g ha-1) 0,0285 0,9719 0,0362 0,0138 0,6280 3553,05 
RABS_Mn (mg kg−1) 0,0955 0,5921 0,2548 0,3079 0,0281 2,05 
RABS_RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,0166 0,0620 0,4459 0,0033 0,4395 0,77 
RABS_RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,9334 0,3020 0,6843 0,9889 0,6361 0,04 
RABS_RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,2405 0,4795 0,8351 0,1600 0,1115 0,46 
RABS_RAIZ_Ca (g kg-1)     0,7412 0,9092 0,3393 0,7236 0,5909 0,46 
RABS_Ca Rto (g ha-1) 0,1203 0,4464 0,0276 0,1431 0,9688 138184,66 
RABS_Mg (g kg-1)     0,9798 0,7768 0,6873 0,9590 0,7722 0,001 
RABS_Mg Rto (g ha-1) 0,0330 0,0224 0,8284 0,0068 0,6826 480016,29 
RABS_K (g kg-1)     0,1788 0,1104 0,1586 0,4373 0,2330 0,03 
RABS_K Rto (g ha-1) 0,0572 0,1038 0,5056 0,0243 0,2380 6224071,24 
RABS_P (g kg-1)     0,9076 0,1540 0,8609 0,7924 0,9025 0,07 
RABS_P Rto (g ha-1) 0,0396 0,0074 0,1213 0,0037 0,3440 6673212,28 
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3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
  
 Variable Gen Genotipo Bloque POT_PRED Gen x Genotipo Error 
RAIZ_Fe (mg kg−1) 0,2794 0,7431 0,8756 0,1927 0,6836 0,3770 
RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,1385 0,5187 0,6763 0,0702 0,6006 5,6212 
Zn (mg kg−1) 0,9832 0,9896 1,0000 0,8325 0,9949 105,6463 
Zn Rto (g ha-1) 0,2569 0,5659 0,7370 0,5483 0,6814 18856,41 
Mn (mg kg−1) 0,1193 0,4310 0,6263 0,0200 0,4111 11,6901 
RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,0031 0,0225 0,0395 0,0004 0,1119 2,6391 
RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,7507 0,2309 0,3757 0,0177 0,2387 0,0942 
RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,6158 0,1460 0,2532 0,0054 0,1533 1,1779 
RAIZ_Ca (g kg-1)     0,1487 0,5162 0,6970 0,1041 0,5263 0,0022 
Ca Rto (g ha-1) 0,2605 0,6594 0,8329 0,0744 0,7755 0,1463 
Mg (g kg-1)     0,5537 0,9469 0,9847 0,5071 0,9478 0,0063 
Mg Rto (g ha-1) 0,3615 0,8195 0,9276 0,2335 0,8649 0,0652 
K (g kg-1)     0,9351 0,9910 1,0000 0,8402 0,9975 0,1309 
K Rto (g ha-1) 0,6837 0,8936 0,9783 0,8558 0,9247 0,1006 
P (g kg-1)     0,6389 0,8532 0,9397 0,4468 0,8681 0,2494 
P (g ha-1) 0,8194 0,3059 0,6772 0,8540 0,9847 0,0463 
 
 
A.3.3 -  Resultados ANOVAs  
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para todas 
las variables cuantificadas. Primero se describen las interacciones y posteriormente los 
análisis separados por genotipo.  
 
A.3.3.1 – Resultados ANOVAs - Análisis interacción 
Variable Gen Genotipo Bloque Gen*Genotipo Error 
RAIZ_Fe (mg kg−1) 0,0000 0,0000 0,5834 0,8839 0,3876 
RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,0001 0,0120 0,1881 0,8064 6,1338 
Zn (mg kg−1) 0,1047 0,0001 0,7991 0,1656 102,0453 
Zn Rto (g ha-1) 0,2091 0,0014 0,0092 0,2632 18431,92 
Mn (mg kg−1) 0,0047 0,0000 0,0029 0,3616 13,8233 
RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,0843 0,0127 0,0001 0,9844 4,0511 
RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,8384 0,0000 0,0768 0,0603 0,1123 
RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,6898 0,0001 0,0016 0,0683 1,5211 
RAIZ_Ca (g kg-1) 0,0361 0,0000 0,7101 0,3390 0,0024 
Ca Rto (g ha-1) 0,1178 0,0013 0,3200 0,4325 501652,75 
Mg (g kg-1) 0,0814 0,0142 0,6786 0,7978 0,0062 
Mg Rto (g ha-1) 0,2368 0,7234 0,0006 0,6276 3021427,86 
K (g kg-1) 0,7051 0,0000 0,7666 0,3972 0,1265 
K Rto (g ha-1) 0,5223 0,1060 0,0076 0,4544 40342833,71 
P (g kg-1) 0,9420 0,0253 0,7328 0,9854 0,2458 
P Rto (g ha-1) 0,6106 0,5313 0,0077 0,8992 43137241,88 
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A.3.3.2 – ANOVAs - Análisis por genotipo 
Genotipo Variable Gen Bloque Error 
 
Genotipo Variable Gen   Bloque Error 
BioINTA 3000 RAIZ_Fe (mg kg−1) 0,008 0,354 0,21 
 
P. Oasis RAIZ_Fe (mg kg−1) 0,250 0,873 1,39 
BioINTA 3000 RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,013 0,387 2,96 
 
P. Oasis RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,149 0,230 7,92 
BioINTA 3000 Zn (mg kg−1) 0,118 0,418 169,96 
 
P. Oasis Zn (mg kg−1) 0,349 0,907 147,35 
BioINTA 3000 Zn Rto (g ha-1) 0,073 0,358 1,6E+04 
 
P. Oasis Zn Rto (g ha-1) 0,377 0,013 6,3E+03 
BioINTA 3000 Mn (mg kg−1) 0,342 0,404 6,56 
 
P. Oasis Mn (mg kg−1) 0,086 0,143 16,61 
BioINTA 3000 RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,023 0,014 0,16 
 
P. Oasis RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,003 0,000 0,15 
BioINTA 3000 Cu (mg kg−1) 0,934 0,422 4,73 
 
P. Oasis RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,127 0,814 0,19 
BioINTA 3000 RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,926 0,398 0,11 
 
P. Oasis RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,119 0,276 1,93 
BioINTA 3000 RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,794 0,476 1,66 
 
P. Oasis RAIZ_Ca (g kg-1) 0,099 0,623 0,00 
BioINTA 3000 RAIZ_Ca (g kg-1) 0,108 0,942 0 
 
P. Oasis Ca Rto (g ha-1) 0,043 0,012 2,8E+04 
BioINTA 3000 Mg (g kg-1) 0,403 0,845 0,01 
 
P. Oasis Mg (g kg-1) 0,148 0,376 0,00 
BioINTA 3000 Mg Rto (g ha-1) 0,231 0,425 1,3E+06 
 
P. Oasis Mg Rto (g ha-1) 0,385 0,034 2,1E+06 
BioINTA 3000 K (g kg-1) 0,337 0,559 0,25 
 
P. Oasis K (g kg-1) 0,373 0,055 0,02 
BioINTA 3000 K Rto (g ha-1) 0,245 0,456 3,2E+07 
 
P. Oasis K Rto (g ha-1) 0,889 0,025 1,4E+07 
BioINTA 3000 P (g kg-1) 0,844 0,860 0,23 
 
P. Oasis P (g kg-1) 0,770 0,518 0,21 
BioINTA 3000 P Rto (g ha-1) 0,581 0,808 3,2E+07 
 
P. Oasis P Rto (g ha-1) 0,987 0,000 2,6E+06 
P. Granar RAIZ_Fe (mg kg−1) 0,013 0,391 0,18 
 
P. Puntal RAIZ_Fe (mg kg−1) 0,003 0,138 0,06 
P. Granar RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,140 0,178 4,74 
 
P. Puntal RAIZ_Fe Rto (g ha-1) 0,004 0,262 1,03 
P. Granar Zn (mg kg−1) 0,578 0,242 18,78 
 
P. Puntal Zn (mg kg−1) 0,715 0,142 32,16 
P. Granar Zn Rto (g ha-1) 0,315 0,018 4,8E+03 
 
P. Puntal Zn Rto (g ha-1) 0,632 0,414 7,4E+03 
P. Granar Mn (mg kg−1) 0,065 0,117 12,71 
 
P. Puntal Mn (mg kg−1) 0,616 0,522 12,58 
P. Granar RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,430 0,045 3,19 
 
P. Puntal RAIZ_Mn Rto (g ha-1) 0,305 0,600 2,15 
P. Granar RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,233 0,112 0,08 
 
P. Puntal RAIZ_Cu (mg kg−1) 0,105 0,034 0,02 
P. Granar RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,202 0,131 2,02 
 
P. Puntal RAIZ_Cu Rto (g ha-1) 0,935 0,172 0,40 
P. Granar RAIZ_Ca (g kg-1) 0,590 0,111 0 
 
P. Puntal RAIZ_Ca (g kg-1) 0,440 0,282 0,00 
P. Granar Ca Rto (g ha-1) 0,316 0,005 9,7E+04 
 
P. Puntal Ca Rto (g ha-1) 0,273 0,449 5,5E+05 
P. Granar Mg (g kg-1) 0,927 0,666 0,01 
 
P. Puntal Mg (g kg-1) 0,405 0,661 0,01 
P. Granar Mg Rto (g ha-1) 0,460 0,015 1,2E+06 
 
P. Puntal Mg Rto (g ha-1) 0,232 0,766 2,2E+06 
P. Granar K (g kg-1) 0,476 0,500 0,12 
 
P. Puntal K (g kg-1) 0,621 0,623 0,06 
P. Granar K Rto (g ha-1) 0,180 0,006 1,0E+07 
 
P. Puntal K Rto (g ha-1) 0,270 0,957 2,4E+07 
P. Granar P (g kg-1) 0,931 0,972 0,57 
 
P. Puntal P (g kg-1) 0,935 0,542 0,26 
P. Granar P Rto (g ha-1) 0,782 0,034 2,3E+07 
 
P. Puntal P Rto (g ha-1) 0,489 0,829 4,0E+07 
 
 
 
A.4 – Anexo capítulo IV: VARIABLES FISIOLOGICAS Y 
BIOQUIMICAS DE LOS EFECTOS DEL GEN GPC-B1 
 
A.4.1 - Verificación supuestos del ANOVA 
  
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: normalidad, 
homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para todas las variables 
cuantificadas del capítulo. Los apartados A.4.1.1, A.4.1.2, A.4.1.3 y A.4.1.4 verifican 
los supuestos del ANOVA para los análisis de contenido de clorofila (SPAD) para P. 
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Oasis Ensayo 2009, P. Granar Ensayo 2009, BioINTA 3000 Ensayo 2011 y P. Granar 
Ensayo 2011 respectivamente. Los apartados A.4.1.5 y A.4.1.6 verifican los supuestos 
para contenido de azúcares, proteínas solubles y aminoácidos libres para BioINTA 3000 
y P. Granar Ensayo 2011 respectivamente.  
 
A.4.1.1 –  Normalidad, homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x 
Tratamiento para cuantificación de clorofila (SPAD)-P. Oasis 
2009 
 
1) Normalidad 
 
Genotipo DDA Variable  n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
P. Oasis 0 RDUO_SPAD 10 1,24 0,83 0,1376 
P. Oasis 2 RDUO_SPAD 10 2,04 0,89 0,3701 
P. Oasis 5 RDUO_SPAD 10 1,27 0,97 0,876 
P. Oasis 9 RDUO_SPAD 10 1,94 0,85 0,2098 
P. Oasis 11 RDUO_SPAD 10 1,95 0,86 0,2208 
P. Oasis 13 RDUO_SPAD 10 2,12 0,85 0,1864 
P.Oasis  16 RAIZ_SPAD 10 0,22 0,92 0,5622 
P. Oasis 19 RDUO_SPAD 10 1,91 0,85 0,1818 
P. Oasis 23 RDUO_SPAD 10 2,73 0,85 0,186 
P. Oasis 25 RDUO_SPAD 10 2,13 0,96 0,8203 
P. Oasis 27 RDUO_SPAD 10 3,83 0,82 0,1145 
P. Oasis 29 RDUO_SPAD 10 3,39 0,86 0,2567 
P. Oasis 31 RDUO_SPAD 10 2,32 0,89 0,3768 
P. Oasis 34 RDUO_SPAD 10 1,78 0,97 0,8922 
P. Oasis 38 RDUO_SPAD 10 1,74 0,86 0,2486 
P. Oasis 44 RDUO_SPAD 10 1,23 0,87 0,3048 
P. Oasis 47 RDUO_SPAD 10 0,85 0,92 0,5532 
 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
Genotipo DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
P. Oasis 0 RABS_SPAD 0,9316 0,6234 0,9656 0,63 
P. Oasis 2 RABS_SPAD 0,8975 0,631 0,8906 1,99 
P. Oasis 5 RABS_SPAD 0,6154 0,4512 0,5911 0,60 
P. Oasis 9 RABS_SPAD 0,6295 0,9597 0,4845 1,00 
P. Oasis 11 RABS_SPAD 0,5556 0,9847 0,4177 0,89 
P. Oasis 13 RABS_SPAD 0,7504 0,7909 0,6207 1,54 
P. Oasis 16 RABS_RAIZ 0,3765 0,7942 0,2734 0,00 
P. Oasis 19 RABS_SPAD 0,8869 0,8076 0,7894 1,35 
P. Oasis 23 RABS_SPAD 0,1453 0,5588 0,1018 0,37 
P. Oasis 25 RABS_SPAD 0,6397 0,3704 0,7305 1,91 
P. Oasis 27 RABS_SPAD 0,2904 0,6059 0,2124 1,33 
P. Oasis 29 RABS_SPAD 0,2264 0,1211 0,3373 1,28 
P. Oasis 31 RABS_SPAD 0,2115 0,0849 0,5979 0,94 
P. Oasis 34 RABS_SPAD 0,249 0,2361 0,2297 0,36 
P. Oasis 38 RABS_SPAD 0,9277 0,8183 0,8505 1,23 
P. Oasis 44 RABS_SPAD 0,1660 0,0665 0,5011 0,22 
P. Oasis 47 RABS_SPAD 0,2142 0,6138 0,1524 0,04 
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3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
Genotipo DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
P. Oasis 0 SPAD 0,2981 0,3939 0,2989 0,92 
P. Oasis 2 SPAD 0,0464 0,0584 0,0464 0,07 
P. Oasis 5 SPAD 0,7295 0,8022 0,7379 5,12 
P. Oasis 9 SPAD 0,2075 0,3000 0,2085 1,70 
P. Oasis 11 SPAD 0,0385 0,0575 0,0389 0,06 
P. Oasis 13 SPAD 0,8923 0,9733 0,9017 18,08 
P. Oasis 16 RAIZ_SPAD 0,0104 0,0158 0,0106 0,00 
P. Oasis 19 SPAD 0,1355 0,1799 0,1379 0,60 
P. Oasis 23 SPAD 0,0962 0,1489 0,1045 0,94 
P. Oasis 25 SPAD 0,0357 0,0484 0,0396 0,05 
P. Oasis 27 SPAD 0,4601 0,6402 0,6143 45,41 
P. Oasis 29 SPAD 0,4881 0,6649 0,6969 35,31 
P. Oasis 31 SPAD 0,6857 0,6629 0,9171 12,56 
P. Oasis 34 SPAD 0,5564 0,2958 0,4352 0,89 
P. Oasis 38 SPAD 0,4959 0,6024 0,5011 5,01 
P. Oasis 44 SPAD 0,5419 0,6307 0,5757 2,48 
P. Oasis 47 SPAD 0,0345 0,0543 0,0318 0,01 
 
 
A.4.1.2 –  Normalidad, homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x 
Tratamiento para cuantificación de clorofila (SPAD)-P. Granar 2009 
 
1) Normalidad 
 
Genotipo DDA  Variable  n  D,E,  W*  p(Unilateral D) 
P. Granar 0 RDUO_SPAD 10 0,84 0,97 0,9058 
P. Granar 2 RDUO_SPAD 10 1,05 0,83 0,1202 
P. Granar 5 RDUO_SPAD 10 0,93 0,85 0,2077 
P. Granar 7 RDUO_SPAD 10 1,49 0,72 0,0102 
P. Granar 11 RDUO_SPAD 10 1,02 0,91 0,4912 
P. Granar 13 RDUO_SPAD 10 0,65 0,94 0,7302 
P. Granar 15 RDUO_SPAD 10 0,96 0,94 0,7198 
P. Granar 19 RDUO_SPAD 10 2,12 0,96 0,8552 
P. Granar 21 RDUO_SPAD 10 0,87 0,99 0,9863 
P. Granar 25 RDUO_SPAD 10 1,18 0,88 0,3474 
P. Granar 27 RDUO_SPAD 10 1,39 0,97 0,9125 
P. Granar 29 RDUO_SPAD 10 1,76 0,82 0,1174 
P. Granar 31 RDUO_SPAD 10 0,69 0,74 0,0230 
P. Granar 33 RDUO_SPAD 10 0,89 0,92 0,5595 
P. Granar 36 RDUO_SPAD 10 1,84 0,93 0,6401 
P. Granar 40 RDUO_SPAD 10 2,86 0,87 0,2924 
P. Granar 43 RDUO_SPAD 10 2,18 0,85 0,1860 
P. Granar 47 RDUO_SPAD 10 0,85 0,84 0,1711 
P. Granar 49 RDUO_SPAD 10 0,81 0,98 0,9394 
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2) Homogeneidad de Varianza 
 
Genotipo DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
P. Granar 0 RABS_SPAD 0,4284 0,2399 0,5420 0,26 
P. Granar 2 RABS_SPAD 0,6372 0,6383 0,5306 0,22 
P. Granar 5 RABS_SPAD 0,1611 0,1319 0,1669 0,06 
P. Granar 7 RABS_SPAD 0,9825 0,8512 0,9528 0,65 
P. Granar 11 RABS_SPAD 0,8323 0,9616 0,6966 0,20 
P. Granar 13 RABS_SPAD 0,3925 0,1697 0,7589 0,12 
P. Granar 15 RABS_SPAD 0,6067 0,3920 0,6360 0,26 
P. Granar 19 RABS_SPAD 0,4100 0,2159 0,5630 1,64 
P. Granar 21 RABS_SPAD 0,1901 0,1637 0,1888 0,08 
P. Granar 25 RABS_SPAD 0,2764 0,1133 0,6784 0,26 
P. Granar 27 RABS_SPAD 0,4203 0,3027 0,4283 0,55 
P. Granar 29 RABS_SPAD 0,3718 0,4395 0,3036 0,39 
P. Granar 31 RABS_SPAD 0,5815 0,5043 0,5142 0,07 
P. Granar 33 RABS_SPAD 0,2854 0,1412 0,4605 0,23 
P. Granar 36 RABS_SPAD 0,6790 0,6393 0,5771 1,12 
P. Granar 40 RABS_SPAD 0,7147 0,7375 0,5915 2,92 
P. Granar 43 RABS_SPAD 0,6696 0,5755 0,5897 1,20 
P. Granar 47 RABS_SPAD 0,4370 0,5677 0,3433 0,11 
P. Granar 49 RABS_SPAD 0,2080 0,1678 0,2131 0,09 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
DDA Genotipo Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
0 P. Granar SPAD 0,5763 0,6436 0,5662 0,77 
2 P. Granar SPAD 0,6718 0,8079 0,6702 3,40 
5 P. Granar SPAD 0,7948 0,3143 0,7775 0,43 
7 P. Granar SPAD 0,9792 0,8045 0,9799 7,23 
11 P. Granar SPAD 0,2703 0,2068 0,2755 0,21 
13 P. Granar SPAD 0,7596 0,6906 0,7756 1,03 
15 P. Granar SPAD 0,6412 0,4066 0,6029 0,72 
19 P. Granar SPAD 0,1298 0,1880 0,1319 0,59 
21 P. Granar SPAD 0,8726 0,4727 0,7766 0,51 
25 P. Granar SPAD 0,3764 0,4586 0,4125 1,43 
27 P. Granar SPAD 0,5940 0,3506 0,4993 1,08 
29 P. Granar SPAD 0,5780 0,2004 0,5001 0,57 
31 P. Granar SPAD 0,8468 0,9599 0,6594 1,44 
33 P. Granar SPAD 0,6759 0,6962 0,9814 2,23 
36 P. Granar SPAD 0,8035 0,9758 0,9725 14,24 
40 P. Granar SPAD 0,5354 0,6903 0,4749 15,95 
43 P. Granar SPAD 0,4017 0,5267 0,2932 3,81 
47 P. Granar SPAD 0,9154 0,9373 0,7346 0,23 
49 P. Granar SPAD 0,7317 0,4227 0,7544 0,50 
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A.4.1.3 –  Normalidad, homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x 
Tratamiento para cuantificación de clorofila (SPAD)-BioINTA 
3000 2011 
1) Normalidad 
 
  Genotipo   DDA Variable n D,E, W* p(Unilateral D) 
BioINTA 3000 0 RDUO_SPAD 10 1,3 0,96 0,8318 
BioINTA 3000 4 RDUO_SPAD 10 1,28 0,9 0,3164 
BioINTA 3000 10 RDUO_SPAD 10 1,44 0,97 0,9283 
BioINTA 3000 16 RDUO_SPAD 10 1,98 0,97 0,9260 
BioINTA 3000 21 RDUO_SPAD 10 2,05 0,98 0,9710 
BioINTA 3000 25 RDUO_SPAD 10 2,98 0,96 0,8560 
BioINTA 3000 29 RDUO_SPAD 10 1,78 0,88 0,2331 
BioINTA 3000 33 RDUO_SPAD 10 0,52 0,86 0,1356 
 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
  Genotipo   DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 RABS_SPAD 0,3698 0,3624 0,3405 0,46 
BioINTA 3000 4 RABS_SPAD 0,4488 0,5309 0,3870 0,36 
BioINTA 3000 10 RABS_SPAD 0,2284 0,1273 0,2799 0,48 
BioINTA 3000 16 RABS_SPAD 0,2565 0,2518 0,2467 0,78 
BioINTA 3000 21 RABS_SPAD 0,6801 0,2103 0,8921 1,62 
BioINTA 3000 25 RABS_SPAD 0,3880 0,4013 0,3501 2,68 
BioINTA 3000 29 RABS_SPAD 0,7024 0,3496 0,7513 0,79 
BioINTA 3000 33 RABS_SPAD 0,4863 0,2145 0,5839 0,14 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
  Genotipo   DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
BioINTA 3000 0 SPAD 0,7170 0,9064 0,7101 3,74 
BioINTA 3000 4 SPAD 0,7565 0,7071 0,7627 2,77 
BioINTA 3000 10 SPAD 0,3980 0,5739 0,3978 2,81 
BioINTA 3000 16 SPAD 0,1824 0,4815 0,1930 4,74 
BioINTA 3000 21 SPAD 0,5682 0,1904 0,1519 1,59 
BioINTA 3000 25 SPAD 0,2902 0,3164 0,0754 4,11 
BioINTA 3000 29 SPAD 0,1715 0,0926 0,0773 0,88 
BioINTA 3000 33 SPAD 0,8102 0,9689 0,8148 0,44 
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A.4.1.4 –  Normalidad, homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x 
Tratamiento para cuantificación de clorofila (SPAD)-P. Granar 
2011 
1) Normalidad 
 
Genotipo DDA  Variable n D,E, W* p(Unilateral D) 
P. Granar 0 RDUO_ SPAD 10 0,62 0,94 0,6608 
P. Granar 7 RDUO_ SPAD 10 0,96 0,86 0,1119 
P. Granar 14 RDUO_ SPAD 10 1,16 0,91 0,4323 
P. Granar 19 RDUO_ SPAD 10 1,08 0,88 0,2176 
P. Granar 24 RDUO_ SPAD 10 1,77 0,9 0,2987 
P. Granar 30 RDUO_ SPAD 10 2,51 0,95 0,7379 
P. Granar 35 RDUO_ SPAD 10 1,46 0,94 0,6982 
P. Granar 40 RDUO_ SPAD 10 1,7 0,89 0,2630 
P. Granar 43 RDUO_ SPAD 10 1,96 0,82 0,0344 
 
 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
Genotipo DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
P. Granar 0 RABS_Promedio SPAD 0,3650 0,1709 0,4496 0,07 
P. Granar 7 RABS_Promedio SPAD 0,7106 0,7913 0,6189 0,48 
P. Granar 14 RABS_Promedio SPAD 0,3636 0,2178 0,3994 0,47 
P. Granar 19 RABS_Promedio SPAD 0,6568 0,3578 0,6856 0,64 
P. Granar 24 RABS_Promedio SPAD 0,8790 0,6996 0,8295 1,74 
P. Granar 30 RABS_Promedio SPAD 0,5999 0,5936 0,5303 2,94 
P. Granar 35 RABS_Promedio SPAD 0,3415 0,5151 0,2855 0,80 
P. Granar 40 RABS_Promedio SPAD 0,5608 0,8443 0,4640 0,99 
P. Granar 43 RABS_Promedio SPAD 0,0192 0,0085 0,0361 0,12 
 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
Genotipo DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
P. Granar 0 Promedio SPAD 0,5887 0,9441 0,5762 0,89 
P. Granar 7 Promedio SPAD 0,4883 0,4586 0,4760 1,05 
P. Granar 14 Promedio SPAD 0,2774 0,2927 0,2965 0,92 
P. Granar 19 Promedio SPAD 0,6824 0,8707 0,7140 1,84 
P. Granar 24 Promedio SPAD 0,6742 0,8955 0,6380 5,73 
P. Granar 30 Promedio SPAD 0,8415 0,9484 0,9647 13,65 
P. Granar 35 Promedio SPAD 0,6187 0,8631 0,3569 3,59 
P. Granar 40 Promedio SPAD 0,9290 0,7907 0,9412 2,87 
P. Granar 43 Promedio SPAD 0,0807 0,1285 0,0340 0,98 
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A.4.1.5 –  Normalidad, homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x 
Tratamiento para contenido de azúcares, contenido de 
proteínas solubles y aminoácidos libres en hoja bandera 
BioINTA 3000 ensayo 2011 
 
 
1) Normalidad 
 
1a) Contenido de azúcares 
  Genotipo   DDA         Variable        n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
BioINTA 3000 0 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 4,6 0,97 0,918 
BioINTA 3000 8 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 2,37 0,9 0,3286 
BioINTA 3000 14 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 2,06 0,87 0,1474 
BioINTA 3000 23 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 2,73 0,87 0,1562 
BioINTA 3000 29 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 1,73 0,93 0,5494 
 
 
1b) Contenido de proteínas solubles 
  Genotipo   DDA           Variable           n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
BioINTA 3000 0 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 4,99 0,93 0,5823 
BioINTA 3000 8 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 3,55 0,85 0,0796 
BioINTA 3000 14 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 4,46 0,96 0,8489 
BioINTA 3000 23 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 1,69 0,98 0,9783 
BioINTA 3000 29 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 0,72 0,88 0,2240 
 
1c) Contenido de aminoácidos libres 
  Genotipo   DDA       Variable       n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
BioINTA 3000 0 RDUO_umoles AA/g PF 10 5 0,91 0,4215 
BioINTA 3000 8 RDUO_umoles AA/g PF 10 5,64 0,88 0,2138 
BioINTA 3000 14 RDUO_umoles AA/g PF 10 3,58 0,93 0,6093 
BioINTA 3000 23 RDUO_umoles AA/g PF 10 3,09 0,95 0,7448 
BioINTA 3000 29 RDUO_umoles AA/g PF 10 4,43 0,92 0,4837 
 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
2a) Contenido de azúcares 
Genotipo DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 RABS_umoles Az g -1 PF 0,1694 0,6628 0,1284 4,16 
BioINTA 3001 8 RABS_umoles Az g -1 PF 0,386 0,4826 0,3325 5,71 
BioINTA 3002 14 RABS_umoles Az g -1 PF 0,7237 0,4893 0,6995 5,12 
BioINTA 3003 23 RABS_umoles Az g -1 PF 0,5943 0,8197 0,4978 2,94 
BioINTA 3004 29 RABS_umoles Az g -1 PF 0,7129 0,8416 0,6170 3,39 
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2b) Contenido de proteínas solubles 
  Genotipo   DDA Variable Modelo Gen Bloque Error Bloque Error 
BioINTA 3000 0 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,0731 0,1219 0,0689 2,39 0,0689 2,39 
BioINTA 3000 8 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,0147 0,6793 0,0103 0,59 0,0103 0,59 
BioINTA 3000 14 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,9571 0,5772 0,9632 14,28 0,9632 14,28 
BioINTA 3000 23 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,5927 0,3293 0,6224 1,46 0,6224 1,46 
BioINTA 3000 29 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF *medias cero            
 
2c) Contenido de aminoácidos libres 
  Genotipo   DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 RABS_umoles AA/g PF 0,1508 0,5164 0,1168 2,96 
BioINTA 3000 8 RABS_umoles AA/g PF 0,6459 0,4448 0,6248 12,48 
BioINTA 3000 14 RABS_umoles AA/g PF 0,4644 0,0943 0,9113 4,2 
BioINTA 3000 23 RABS_umoles AA/g PF 0,9027 0,5303 0,9072 3,75 
BioINTA 3000 29 RABS_umoles AA/g PF 0,1226 0,6627 0,0914 1,34 
 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
3a) Contenido de azúcares 
Genotipo DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
BioINTA 3000 0 umoles Az g -1 PF 0,2646 0,6894 0,2584 38,63 
BioINTA 3000 8 umoles Az g -1 PF 0,7160 0,3026 0,9934 16,8 
BioINTA 3000 14 umoles Az g -1 PF 0,1978 0,1201 0,1865 6,43 
BioINTA 3000 23 umoles Az g -1 PF 0,0734 0,1107 0,0735 6,51 
BioINTA 3000 29 umoles Az g -1 PF 0,9632 0,6246 0,9450 8,93 
 
3b) Contenido de proteínas solubles 
  Genotipo   DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
BioINTA 3000 0 Prot Bradford mg g-1 PF 0,8440 0,9559 0,6984 55,97 
BioINTA 3000 8 Prot Bradford mg g-1 PF 0,4766 0,0351 0,6783 2,06 
BioINTA 3000 14 Prot Bradford mg g-1 PF 0,5847 0,6692 0,6180 30,23 
BioINTA 3000 23 Prot Bradford mg g-1 PF 0,2294 0,3979 0,1027 2,16 
BioINTA 3000 29 Prot Bradford mg g-1 PF *medias cero       
 
3c) Contenido de aminoácidos libres 
  Genotipo   DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
BioINTA 3000 0 umoles AA/g PF 0,4290 0,7124 0,4066 40,58 
BioINTA 3000 8 umoles AA/g PF 0,6662 0,8034 0,5257 58,29 
BioINTA 3000 14 umoles AA/g PF 0,3313 0,5758 0,4013 14,97 
BioINTA 3000 23 umoles AA/g PF 0,2806 0,7058 0,3389 14,07 
BioINTA 3000 29 umoles AA/g PF 0,4663 0,9235 0,4287 44,68 
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A.4.1.6 –  Normalidad, homogeneidad de varianza y Aditividad Bloque x 
Tratamiento para contenido de azúcares, contenido de 
proteínas solubles y aminoácidos libres en hoja bandera P. 
Granar ensayo 2011 
 
1) Normalidad 
 
1a) Contenido de azúcares 
  Genotipo  DDA         Variable        n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
P. Granar 0 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 7,01 0,88 0,2031 
P. Granar 8 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 3,21 0,88 0,1971 
P. Granar 19 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 4,22 0,96 0,8735 
P. Granar 25 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 3,58 0,94 0,7219 
P. Granar 33 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 3,47 0,96 0,8475 
P. Granar 41 RDUO_umoles Az g -1 PF 10 1,94 0,98 0,9554 
 
 
1b) Contenido de proteínas solubles 
   Genotipo   DDA            Variable           n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
P. Granar 0 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 4,99 0,82 0,0301 
P. Granar 8 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 3,14 0,89 0,2755 
P. Granar 19 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 3,12 0,88 0,211 
P. Granar 25 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 3,71 0,94 0,6393 
P. Granar 33 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 3,02 0,98 0,9498 
P. Granar 41 RDUO_Prot Bradford mg g-1 .. 10 1,78 0,96 0,8715 
 
1c) Contenido de aminoácidos libres 
   Genotipo   DDA      Variable       n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
P. Granar 0 RDUO_umoles AA/g PF 10 8,17 0,95 0,7771 
P. Granar 8 RDUO_umoles AA/g PF 10 8,02 0,93 0,5449 
P. Granar 19 RDUO_umoles AA/g PF 10 7,6 0,91 0,3802 
P. Granar 25 RDUO_umoles AA/g PF 10 4,92 0,87 0,1671 
P. Granar 33 RDUO_umoles AA/g PF 10 4,3 0,8 0,0207 
P. Granar 41 RDUO_umoles AA/g PF 10 3,47 0,99 0,998 
 
2) Homogeneidad de Varianza 
 
2a) Contenido de azúcares  
   Genotipo   DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
P. Granar 0 RABS_umoles Az g -1 PF 0,103 0,2004 0,0908 3,69 
P. Granar 8 RABS_umoles Az g -1 PF 0,9674 0,9051 0,9322 18,57 
P. Granar 19 RABS_umoles Az g -1 PF 0,058 0,0281 0,0928 1,88 
P. Granar 25 RABS_umoles Az g -1 PF 0,4993 0,2123 0,6068 2,53 
P. Granar 33 RABS_umoles Az g -1 PF 0,0397 0,6741 0,0284 1,05 
P. Granar 41 RABS_umoles Az g -1 PF 0,4678 0,4791 0,4159 4,87 
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2b) Contenido de proteínas solubles 
   Genotipo   DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
P. Granar 0 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,4812 0,1608 0,6726 2,43 
P. Granar 8 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,8985 0,9827 0,8280 3,17 
P. Granar 19 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,9949 0,6833 0,9970 6,95 
P. Granar 25 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,1102 0,0229 0,3476 2,09 
P. Granar 33 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,3324 0,4391 0,2866 2,22 
P. Granar 41 RABS_Prot Bradford mg g-1 PF 0,3459 0,7845 0,2720 0,95 
 
2c) Contenido de aminoácidos libres 
   Genotipo   DDA Variable Modelo Gen Bloque Error 
P. Granar 0 RABS_umoles AA/g PF 0,0459 0,0780 0,0445 5,35 
P. Granar 8 RABS_umoles AA/g PF 0,3719 0,2776 0,3734 12,15 
P. Granar 19 RABS_umoles AA/g PF 0,0859 0,1811 0,0755 5,05 
P. Granar 25 RABS_umoles AA/g PF 0,3754 0,3823 0,3414 4,35 
P. Granar 33 RABS_umoles AA/g PF 0,9785 0,6077 0,9843 5,09 
P. Granar 41 RABS_umoles AA/g PF 0,6797 0,2324 0,8529 5,18 
 
 
3) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
3a) Contenido de azúcares 
   Genotipo   DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
P. Granar 0 umoles Az g -1 PF 0.9684 1,0000 0,5259 53,88 
P. Granar 8 umoles Az g -1 PF 0.9846 1,0000 0,0370 63,37 
P. Granar 19 umoles Az g -1 PF 0.9167 0,9999 0,3273 23,92 
P. Granar 25 umoles Az g -1 PF 0.9581 0,9999 0,0183 20,35 
P. Granar 33 umoles Az g -1 PF 0.9645 1,0000 0,0209 22,09 
P. Granar 41 umoles Az g -1 PF 0.3961 0,9391 0,3270 13,89 
 
3b) Contenido de proteínas solubles 
   Genotipo   DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
P. Granar 0 Prot Bradford mg g-1 PF 0,1699 0,5751 0,1721 30,49 
P. Granar 8 Prot Bradford mg g-1 PF 0,8453 0,9527 0,8208 24,90 
P. Granar 19 Prot Bradford mg g-1 PF 0,5422 0,6500 0,5579 13,88 
P. Granar 25 Prot Bradford mg g-1 PF 0,8816 0,6185 0,8634 19,00 
P. Granar 33 Prot Bradford mg g-1 PF 0,1059 0,3537 0,1767 11,29 
P. Granar 41 Prot Bradford mg g-1 PF 0,2406 0,7404 0,3444 5,52 
 
3c) Contenido de aminoácidos libres 
   Genotipo   DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
P. Granar 0 umoles AA/g PF 0,7865 0,9264 0,8071 158,95 
P. Granar 8 umoles AA/g PF 0,5547 0,3538 0,4592 47,39 
P. Granar 19 umoles AA/g PF 0,7190 0,9622 0,6705 144,15 
P. Granar 25 umoles AA/g PF 0,8719 0,874 0,6869 49,63 
P. Granar 33 umoles AA/g PF 0,4024 0,3294 0,5296 17,42 
P. Granar 41 umoles AA/g PF 0,1492 0,7138 0,4058 14,23 
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A.4.2 - Resultados ANOVA para contenido de clorofila  
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para los 
contenidos de clorofila cuantificados por Ensayo y genotipo.  
  
A.4.2.1 – Ensayo 2009 
 
a) P. Oasis     b) P. Granar 
Genotipo DDA Var Gen Bloque Error 
 
Genotipo DDA Var Gen Bloque Error 
P. Oasis -5 SPAD 0,8296 0,6443 2,57 
 
P. Granar -8 SPAD 0,5162 0,0828 0,25 
P. Oasis -2 SPAD 0,9473 0,4469 3,07 
 
Genotipo -4 SPAD 0,4120 0,0585 0,68 
P. Oasis 0 SPAD 0,7397 0,4058 2,25 
 
P. Granar -2 SPAD 0,3288 0,0315 0,34 
P. Oasis 2 SPAD 0,9323 0,5919 6,51 
 
P. Granar 0 SPAD 0,4179 0,0812 0,64 
P. Oasis 5 SPAD 0,6153 0,2713 3,05 
 
P. Granar 2 SPAD 0,9500 0,1638 2,25 
P. Oasis 9 SPAD 0,6787 0,7606 8,22 
 
P. Granar 5 SPAD 0,4645 0,0206 0,24 
P. Oasis 11 SPAD 0,6246 0,7103 8,46 
 
P. Granar 7 SPAD 0,9424 0,3575 3,62 
P. Oasis 13 SPAD 0,4942 0,4965 9,26 
 
P. Granar 11 SPAD 0,4932 0,0512 0,60 
P. Oasis 16 SPAD 0,4451 0,5873 8,33 
 
P. Granar 13 SPAD 0,3342 0,1760 0,58 
P. Oasis 19 SPAD 0,3103 0,6006 6,54 
 
P. Granar 15 SPAD 0,1525 0,0540 0,54 
P. Oasis 23 SPAD 0,1829 0,6028 17,62 
 
P. Granar 19 SPAD 0,6757 0,2387 6,95 
P. Oasis 25 SPAD 0,1483 0,1806 6,53 
 
P. Granar 21 SPAD 0,0241 0,0360 0,29 
P. Oasis 27 SPAD 0,0548 0,4320 33,6 
 
P. Granar 25 SPAD 0,1169 0,2438 1,97 
P. Oasis 29 SPAD 0,0477 0,4517 22,35 
 
P. Granar 27 SPAD 0,0453 0,0666 1,08 
P. Oasis 31 SPAD 0,0964 0,3115 6,39 
 
P. Granar 29 SPAD 0,0333 0,0674 0,57 
P. Oasis 34 SPAD 0,0342 0,0384 1,11 
 
P. Granar 31 SPAD 0,0374 0,1124 0,97 
P. Oasis 38 SPAD 0,8643 0,5081 4,99 
 
P. Granar 33 SPAD 0,0114 0,1591 1,11 
P. Oasis 44 SPAD 0,5881 0,6130 2,01 
 
P. Granar 36 SPAD 0,0380 0,8978 7,13 
P. Oasis 47 SPAD 0,5956 0,6675 1,76 
 
P. Granar 40 SPAD 0,3646 0,9115 17,32 
       
P. Granar 43 SPAD 0,3143 0,4890 9,64 
       
P. Granar 47 SPAD 0,1595 0,2045 0,14 
       
P. Granar 49 SPAD 0,7311 0,1876 0,29 
 
 
 A.4.2.2 – Ensayo 2011 
 
a) BioINTA 3000    b) P. Granar 
  Genotipo   DDA Var Gen Bloque Error Genotipo DDA Var Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 SPAD 0,5551 0,4579 2,96 P. Granar 0 SPAD 0,2551 0,4054 0,75 
BioINTA 3000 4 SPAD 0,6561 0,2997 2,16 P. Granar 7 SPAD 0,2430 0,1646 0,96 
BioINTA 3000 10 SPAD 0,9886 0,4074 2,79 P. Granar 14 SPAD 0,0363 0,3032 1,05 
BioINTA 3000 16 SPAD 0,3852 0,2870 6,87 P. Granar 19 SPAD 0,0785 0,6865 1,46 
BioINTA 3000 21 SPAD 0,0009 0,0110 2,65 P. Granar 24 SPAD 0,0656 0,8936 4,69 
BioINTA 3000 25 SPAD 0,0278 0,4414 10,42 P. Granar 30 SPAD 0,0237 0,5313 10,25 
BioINTA 3000 29 SPAD 0,0354 0,1695 2,20 P. Granar 35 SPAD 0,0518 0,1358 3,75 
BioINTA 3000 33 SPAD 0,1331 0,0013 0,33 P. Granar 40 SPAD 0,9195 0,6975 2,16 
P. Granar 43 SPAD 0,2822 0,5369 4,10 
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A.4.3 - Efecto del gen GPC-B1 sobre el contenido de azúcares en hoja bandera 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para 
contenido de azúcares en BioINTA 3000 y P. Granar.  
 
 
a) BioINTA 3000 
Genotipo DDA Variable Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 umoles Az g -1 PF 0,8672 0,5528 47,66 
BioINTA 3001 8 umoles Az g -1 PF 0,0073 0,0337 12,60 
BioINTA 3002 14 umoles Az g -1 PF 0,0605 0,1384 9,51 
BioINTA 3003 23 umoles Az g -1 PF 0,9560 0,4250 16,77 
BioINTA 3004 29 umoles Az g -1 PF 0,8690 0,5024 6,71 
 
b) P. Granar 
Genotipo   DDA Variable Gen Bloque Error 
P. Granar 0 umoles Az g -1 PF 0,6618 0,7176 110,69 
P. Granar 8 umoles Az g -1 PF 0,0168 0,3786 23,18 
P. Granar 19 umoles Az g -1 PF 0,3267 0,6359 40,03 
P. Granar 25 umoles Az g -1 PF 0,2735 0,6605 28,90 
P. Granar 33 umoles Az g -1 PF 0,0868 0,4868 27,03 
P. Granar 41 umoles Az g -1 PF 0,0728 0,6377 8,47 
 
 
A.4.4 - Efecto del gen GPC-B1 sobre el contenido proteínas en hoja bandera 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para 
contenido de proteínas solubles en BioINTA 3000 y P. Granar.  
 
a) BioINTA 3000 
  Genotipo   DDA Variable Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 Prot Bradford mg g-1 PF 0,0160 0,9176 44,52 
BioINTA 3000 8 Prot Bradford mg g-1 PF 0,0012 0,0049 1,65 
BioINTA 3000 14 Prot Bradford mg g-1 PF 0,5288 0,6086 25,00 
BioINTA 3000 23 Prot Bradford mg g-1 PF 0,7790 0,8565 4,53 
BioINTA 3000 29 Prot Bradford mg g-1 PF -- -- -- 
 
b) P. Granar 
Genotipo   DDA Variable Gen Bloque Error 
P. Granar 0 Prot Bradford mg g-1 PF 0,7559 0,9938 47,17 
P. Granar 8 Prot Bradford mg g-1 PF 0,4785 0,6150 19,06 
P. Granar 19 Prot Bradford mg g-1 PF 0,4671 0,2685 11,91 
P. Granar 25 Prot Bradford mg g-1 PF 0,4102 0,2725 14,41 
P. Granar 33 Prot Bradford mg g-1 PF 0,0168 0,4060 17,21 
P. Granar 41 Prot Bradford mg g-1 PF 0,0863 0,9219 5,87 
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A.4.5 - Efecto del gen GPC-B1 sobre aminoácidos en hoja bandera  
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para 
aminoácidos libres en BioINTA 3000 y P. Granar.  
 
a) BioINTA 3000 
  Genotipo   DDA Variable Gen Bloque Error 
BioINTA 3000 0 umoles AA g-1 PF 0,6190 0,6726 39,84 
BioINTA 3000 8 umoles AA g-1 PF 0,0694 0,7263 51,18 
BioINTA 3000 14 umoles AA g-1 PF 0,1036 0,6591 14,79 
BioINTA 3000 23 umoles AA g-1 PF 0,4487 0,4376 15,08 
BioINTA 3000 29 umoles AA g-1 PF 0,7828 0,7938 42,81 
 
c) P. Granar 
   Genotipo   DDA Variable Gen Bloque Error 
P. Granar 0 umoles AA g-1 PF 0,2437 0,8987 122,03 
P. Granar 8 umoles AA g-1 PF 0,0671 0,3228 44,04 
P. Granar 19 umoles AA g-1 PF 0,0958 0,9572 116,07 
P. Granar 25 umoles AA g-1 PF 0,0323 0,1992 39,67 
P. Granar 33 umoles AA g-1 PF 0,0110 0,1780 15,25 
P. Granar 41 umoles AA g-1 PF 0,0015 0,8088 13,98 
 
 
 
A.5 – Anexo capítulo V: Patrones de expresión de los genes GPC en 
diferentes fondos genéticos durante senescencia 
 
 
A.5.1  - Muestras independientes, normalidad, homogeneidad de varianza y 
Aditividad Bloque x Tratamiento - BioINTA 3000 Ensayo 2011 
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: muestras independientes, 
normalidad, homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para todos los 
genes cuantificados del ensayo 2011 BioINTA 3000. 
 
1) Muestras independientes  
 
La asignación aleatoria de los tratamientos a cada unidad experimental garantizó la 
independencia de las observaciones. 
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2) Normalidad 
 
DDA  Variable n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
0 RDUO_GPC-Universal 12 0,16 0,86 0,0788 
8 RDUO_GPC-Universal 12 0,25 0,92 0,4563 
16 RDUO_GPC-Universal 12 0,44 0,96 0,8102 
24 RDUO_GPC-Universal 12 0,17 0,91 0,3586 
0 RDUO_GPC-B1  12 0,29 0,85 0,0651 
8 RDUO_GPC-B1  12 0,14 0,93 0,5876 
16 RDUO_GPC-B1  12 0,61 0,96 0,8750 
24 RDUO_GPC-B1  12 0,26 0,93 0,5372 
0 RDUO_GPC-A1  12 0,09 0,92 0,4287 
8 RDUO_GPC-A1  12 0,45 0,95 0,7123 
16 RDUO_GPC-A1  12 0,82 0,98 0,9678 
24 RDUO_GPC-A1  12 0,24 0,9 0,2880 
0 RDUO_GPC-D1  12 0,02 0,98 0,9625 
8 RDUO_GPC-D1  12 0,1 0,83 0,0269 
16 RDUO_GPC-D1  12 0,08 0,86 0,0979 
24 RDUO_GPC-D1  12 0,05 0,98 0,9531 
0 RDUO_GPC-B2  12 0,06 0,88 0,1803 
8 RDUO_GPC-B2  12 0,36 0,96 0,8770 
16 RDUO_GPC-B2  12 0,23 0,93 0,4936 
24 RDUO_LOG2_GPC-B2 12 0,58 0,82 0,0270 
 
3) Homogeneidad de Varianza 
 
 
A B
C
E
D
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4) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
DDA Variable Gen Bloque POT_PRED_ Error 
0 GPC-Universal 0,0288 0,1985 0,0156 0,01 
8 GPC-Universal 0,1136 0,5315 0,0986 0,08 
16 GPC-Universal 0,4150 0,9560 0,1338 0,29 
24 GPC-Universal 0,7206 0,9987 0,8737 0,08 
0 GPC-B1 0,3207 0,8670 0,6337 0,21 
8 GPC-B1 0,1930 0,7673 0,1402 0,03 
16 GPC-B1 0,6334 0,9967 0,7185 0,99 
24 GPC-B1 0,2872 0,8613 0,2092 0,12 
0 GPC-A1 0,7901 0,9980 0,6901 0,02 
8 GPC-A1 0,7720 0,9926 0,6500 0,53 
16 GPC-A1 0,5821 0,9930 0,4751 1,59 
24 GPC-A1 0,3737 0,9480 0,1553 0,09 
0 GPC-D1 0,4563 0,9265 0,4352 0,00 
8 GPC-D1 0,8925 0,9053 0,7426 0,03 
16 GPC-D1 0,2734 0,8469 0,1817 0,01 
24 GPC-D1 0,0860 0,1732 0,0033 0,00 
0 GPC-B2 0,4527 0,9688 0,6108 0,01 
8 GPC-B2 0,1172 0,4157 0,0238 0,08 
16 GPC-B2 0,4187 0,9437 0,7495 0,15 
24 LOG2_GPC-B2 0,6671 0,9970 0,4485 0,80 
 
 
 
 
A.5.2  Muestras independientes, normalidad, homogeneidad de varianza y 
Aditividad Bloque x Tratamiento P. Granar Ensayo 2011 
 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: muestras independientes, 
normalidad, homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para todos los 
genes cuantificados del ensayo 2011 P. Granar. 
 
1) Muestras independientes  
 
La asignación aleatoria de los tratamientos a cada unidad experimental garantizó la 
independencia de las observaciones. 
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2) Normalidad 
 
DDA  Variable n  D.E.  W* p(Unilateral D) 
 
DDA  Variable n  D.E.  W* p(Unilateral D) 
0 RDUO_GPC-Universal 12 0,06 0,95 0,7064 
 
0 RDUO_GPC-D1 12 0,01 0,98 0,9850 
8 RDUO_GPC-Universal 12 0,07 0,96 0,8601 
 
8 RDUO_GPC-D1 12 0,03 0,93 0,5860 
16 RDUO_GPC-Universal 12 0,3 0,99         >0,9999 
 
16 RDUO_GPC-D1 12 0,06 0,9 0,3005 
24 RDUO_GPC-Universal 12 0,68 0,97 0,9223 
 
24 RDUO_GPC-D1 12 0,05 0,92 0,4339 
32 RDUO_GPC-Universal 12 0,5 0,92 0,4730 
 
32 RDUO_GPC-D1 12 0,05 0,98 0,9840 
40 RDUO_GPC-Universal 12 0,32 0,9 0,2684 
 
40 RDUO_GPC-D1 12 0,03 0,96 0,8497 
0 RDUO_GPC-B1  12 0,14 0,94 0,6400 
 
0 RDUO_GPC-B2  12 0,02 0,97 0,9280 
8 RDUO_GPC-B1  12 0,11 0,98 0,9529 
 
8 RDUO_GPC-B2  12 0,07 0,98 0,9851 
16 RDUO_GPC-B1  12 0,37 0,91 0,3690 
 
16 RDUO_GPC-B2  12 0,26 0,96 0,8664 
24 RDUO_GPC-B1  12 0,26 0,97 0,9081 
 
24 RDUO_GPC-B2  12 0,16 0,86 0,0956 
32 RDUO_GPC-B1  12 0,5 0,95 0,7820 
 
32 RDUO_GPC-B2  12 0,4 0,94 0,6531 
40 RDUO_GPC-B1  12 0,1 0,94 0,6277 
 
40 RDUO_GPC-B2  12 0,26 0,99 0,9972 
0 RDUO_GPC-A1  12 0,07 0,93 0,5663 
       8 RDUO_GPC-A1  12 0,21 0,94 0,6757 
       16 RDUO_GPC-A1  12 0,5 0,93 0,5065 
       24 RDUO_GPC-A1  12 0,36 0,87 0,1060 
       32 RDUO_GPC-A1  12 0,34 0,99 0,9979 
       40 RDUO_GPC-A1  12 0,12 0,89 0,2119 
       
 
3) Homogeneidad de Varianza 
 
 
A B
C
E
D
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4) Aditividad Bloque x Tratamiento 
 
DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error DDA Variable Gen Bloque POT_PRED Error 
0 GPC-Universal 0,7984 0,9998 0,7124 0,01 0 GPC-D1 0,7020 0,9990 0,9404 0,00 
8 GPC-Universal 0,6324 0,9959 0,6456 0,01 8 GPC-D1 0,5563 0,9427 0,8095 0,00 
16 GPC-Universal 0,2753 0,8718 0,2488 0,17 16 GPC-D1 0,1018 0,5605 0,2800 0,01 
24 GPC-Universal 0,2896 0,8630 0,2757 0,90 24 GPC-D1 0,7910 0,9929 0,6986 0,01 
32 GPC-Universal 0,7931 0,9996 0,8700 0,69 32 GPC-D1 0,7863 0,9912 0,7054 0,01 
40 GPC-Universal 0,1816 0,7885 0,0364 0,08 40 GPC-D1 0,6385 0,9906 0,1465 0,00 
0 GPC-B1 0,2491 0,0097 0,0000 0,00 0 GPC-B2 0,2940 0,8825 0,2074 0,00 
8 GPC-B1 0,4860 0,0465 0,0000 0,00 8 GPC-B2 0,8222 0,9995 0,7577 0,01 
16 GPC-B1 0,3944 0,0992 0,0000 0,00 16 GPC-B2 0,7411 0,9993 0,3775 0,15 
24 GPC-B1 0,0892 0,0017 0,0000 0,00 24 GPC-B2 0,5994 0,9957 0,2079 0,05 
32 GPC-B1 0,5401 0,0054 0,0000 0,00 32 GPC-B2 0,3525 0,9117 0,5515 0,40 
40 GPC-B1 0,0045 0,0001 0,0000 0,00 40 GPC-B2 0,1383 0,5907 0,1014 0,08 
0 GPC-A1 0,4298 0,9639 0,5627 0,01 
8 GPC-A1 0,2044 0,7852 0,1309 0,07 
16 GPC-A1 0,3484 0,9342 0,4389 0,59 
24 GPC-A1 0,8972 0,9999 0,9858 0,35 
32 GPC-A1 0,7028 0,9987 0,7139 0,31 
40 GPC-A1 0,0708 0,4255 0,0626 0,02 
 
A.5.3 - Detalles resultados ANOVA ensayo expresión relativa - BioINTA 3000 y P. 
Granar ensayo 2011 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para todos 
los genes cuantificados para los ensayos 2011 BioINTA3000 y P. Granar 
respectivamente.   
 
A.5.3.1 - BioINTA 3000 
DDA Variable Gen Bloque Error 
0 GPC-Universal 0,4079 0,5696 0,05 
8 GPC-Universal 0,8738 0,1256 0,13 
16 GPC-Universal 0,0272 0,2231 0,43 
24 GPC-Universal 0,3958 0,5059 0,06 
0 GPC-B1 0,0822 0,1256 0,18 
8 GPC-B1 0,1140 0,1111 0,04 
16 GPC-B1 0,3554 0,8112 0,82 
24 GPC-B1 0,5613 0,3575 0,15 
0 GPC-A1 0,0442 0,0286 0,02 
8 GPC-A1 0,5875 0,1019 0,45 
16 GPC-A1 0,3069 0,8292 1,47 
24 GPC-A1 0,0383 0,6261 0,12 
0 GPC-D1 0,9665 0,1205 0,00 
8 GPC-D1 0,7050 0,0167 0,02 
16 GPC-D1 0,3941 0,2229 0,01 
24 GPC-D1 0,0459 0,1534 0,01 
0 GPC-B2 0,1470 0,4158 0,01 
8 GPC-B2 0,1032 0,1629 0,28 
16 GPC-B2 0,0812 0,0493 0,12 
24 LOG2_GPC-B2 0,2568 0,7543 0,75 
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A.5.3.2 - P. Granar 
 
DDA Variable Gen Bloque Error DDA Variable Gen Bloque Error 
0 GPC-Universal 0,2930 0,8598 0,010 0 GPC-D1 0,0938 0,5615 0,000 
8 GPC-Universal 0,8575 0,4802 0,010 8 GPC-D1 0,2601 0,0305 0,000 
16 GPC-Universal 0,6881 0,5420 0,200 16 GPC-D1 0,0035 0,2278 0,010 
24 GPC-Universal 0,9535 0,6375 1,010 24 GPC-D1 0,7029 0,1210 0,000 
32 GPC-Universal 0,5461 0,7725 0,560 32 GPC-D1 0,7350 0,0799 0,010 
40 GPC-Universal 0,0160 0,6925 0,220 40 GPC-D1 0,0016 0,0771 0,000 
0 GPC-B1 0,0020 0,4995 0,040 0 GPC-B2 0,2198 0,4881 0,000 
8 GPC-B1 0,0004 0,4617 0,030 8 GPC-B2 0,0134 0,3121 0,010 
16 GPC-B1 0,0010 0,4982 0,300 16 GPC-B2 0,0156 0,3589 0,150 
24 GPC-B1 0,0002 0,5056 0,150 24 GPC-B2 0,0045 0,3424 0,060 
32 GPC-B1 0,0012 0,4948 0,540 32 GPC-B2 0,1848 0,3645 0,350 
40 GPC-B1 0,0057 0,5190 0,020 40 GPC-B2 0,8050 0,7417 0,140 
0 GPC-A1 0,0693 0,5679 0,010 
8 GPC-A1 0,0975 0,4492 0,100 
16 GPC-A1 0,1597 0,5266 0,560 
24 GPC-A1 0,4057 0,2865 0,280 
32 GPC-A1 0,8760 0,5426 0,260 
40 GPC-A1 0,8222 0,5146 0,030 
 
A.5.4 - Detalles ANOVA  interacción Gen x Genotipo - BioINTA 3000 y P. Granar 
ensayo 2011 
 
Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs obtenidos para las 
interacciones Gen x Genotipo de los genes cuantificados del ensayo 2011 
BioINTA3000 y P. Granar.  
 
DDA Variable Gen Genotipo Bloque Gen x Genotipo Error 
0 GPC-Universal 0,2089 0,0492 0,5569 0,6758 0,03 
8 GPC-Universal 0,8786 0,0000 0,3938 0,9380 0,14 
16 GPC-Universal 0,0174 0,0142 0,1479 0,0429 0,35 
24 GPC-Universal 0,8667 0,0017 0,6276 0,7731 0,50 
32 GPC-Universal 0,5461 0,7725 0,5583  -  - 
40 GPC-Universal 0,0160 0,6925 0,2205  -  - 
0 GPC-B1 0,0010 0,0000 0,0423 0,6132 0,13 
8 GPC-B1 0,0063 0,0000 0,1515 0,0000 0,05 
16 GPC-B1 0,0002 0,0000 0,4124 0,0081 0,44 
24 GPC-B1 0,0000 0,3411 0,2274 0,0000 0,15 
32 GPC-B1 0,0012 0,4948 0,5409 -  -  
40 GPC-B1 0,0057 0,5190 0,0237  - -  
0 GPC-B2 0,0542 0,0000 0,2735 0,2671 0,00 
8 GPC-B2 0,0508 0,0002 0,2369 0,3251 0,23 
16 GPC-B2 0,2799 0,8140 0,0291 0,0021 0,17 
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24 GPC-B2 0,0003 0,0000 0,3372 0,0107 0,05 
32 GPC-B2 0,1848 0,3645 0,3528  -  - 
40 GPC-B2 0,8050 0,7417 0,1439  -  - 
0 GPC-A1 0,6582 0,0102 0,0860 0,0247 0,03 
8 GPC-A1 0,8059 0,0026 0,4267 0,3356 0,54 
16 GPC-A1 0,0424 0,1282 0,2377 0,9022 0,69 
24 GPC-A1 0,0423 0,0000 0,2571 0,4575 0,22 
32 GPC-A1 0,8760 0,5426 0,2581 -   - 
40 GPC-A1 0,8222 0,5146 0,0339  -  - 
0 GPC-D1 0,3629 0,0173 0,0504 0,3294 0,00 
8 GPC-D1 0,6392 0,0001 0,0057 0,9771 0,03 
16 GPC-D1 0,0219 0,0134 0,0190 0,0009 0,01 
24 GPC-D1 0,0937 0,0101 0,0033 0,0311 0,00 
32 GPC-D1 0,7350 0,0799 0,0062 -   - 
40 GPC-D1 0,0016 0,0771 0,0023  - -  
 
 
A.6 – Apéndice capítulo VI: Identificación de genes asociados al 
transporte de N, Fe y Zn al grano de trigo mediante análisis 
transcriptómicos y plantas mutantes para los genes GPC  
 
A.6.1 - Verificación de supuestos ANOVA (CPG, concentraciones de Fe y Zn) 
Se verifican a continuación los supuestos del ANOVA: muestras independientes, 
normalidad, homogeneidad de varianza y aditividad bloque x tratamiento para CPG y 
concentraciones de Fe y Zn para el ensayo de plantas mutantes GPC y Control.  
 
1) Muestras independientes 
La asignación aleatoria de los tratamientos a cada unidad experimental garantizó 
la independencia de las observaciones. 
 
2) Normalidad 
     Variable      n  D.E.  W*  p(Unilateral D) 
RDUO_CPG (g kg -1) 20 4,76 0,95 0,6954 
RDUO_Zn (mg kg−1)      20 2,6 0,99 0,9974 
RDUO_Fe (mg kg−1)      20 1,99 0,97 0,9225 
 
3) Homogeneidad de varianza 
Variable Modelo Genotipo Bloque Error 
RABS_CPG (g kg -1) 0,0821 0,0460 0,2384 5,20 
RABS_Zn (mg kg−1) 0,0986 0,1314 0,1178 1,92 
RABS_Fe (mg kg−1) 0,7680 0,7628 0,6043 1,80 
 
4) Aditividad Bloque x Tratamiento 
Variable Genotipo Bloque POT_PRED Error 
CPG (g kg -1) 0,9786 0,9993 0,7038 38,54 
Fe (mg kg−1) 0,9880 0,9981 0,5455 6,64 
Zn (mg kg−1) 0,9974 1,0000 0,9878 11,67 
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A.6.2 – Resultados de mapeo de las lecturas RNAseq Ilumina 
Muestreo Genotipo Réplica  Lecturas 
originales 
Lecturas 
filtradas 
% de 
mapeo 
URGI 
% de mapeo a 
regiones de 
expresión 
Antesis Control 1 38.665.098 34.773.202 93,99 58,74 
 
2 39.475.711 39.297.400 94,15 59,59 
 
3 31.381.725 29.301.745 94,24 58,99 
 
4 33.848.760 33.264.328 93,36 58,36 
∆GPC-A1 1 32.102.685 28.868.068 94,35 58,83 
  
2 37.154.487 36.992.899 94,49 59,75 
  
3 31.889.453 29.763.897 94,52 58,80 
  
4 30.140.634 29,622,936 93,65 58,34 
 ∆GPC-
A1/∆GPC-B2 
1 41.424.154 37.211.906 94,65 52,42 
 
2 39.970.397 39.787.853 93,83 59,02 
 
3 33.530.071 31.320.928 93,64 58,27 
  
4 32.944.098 32.368.503 93,34 58,03 
12 DDA Control 1 39.834.397 35.863.953 93,23 58,44 
 
2 40.040.076 39.856.173 93,72 59,60 
  
3 34.534.155 32.265.656 93,00 57,59 
  
4 85.099.084 83.638.792 92,69 58,57 
 ∆GPC-A1 1 35.410.326 31.884.963 94,65 49,51 
  
2 39.337.625 39.151.166 93,36 59,22 
  
3 33.414.297 31.248.455 93,48 59,11 
  
4 32.263.546 31.713.135 92,51 58,12 
 ∆GPC-
A1/∆GPC-B2 
1 31.076.406 27.987.586 93,97 58,98 
 
2 35.012.331 34.832.872 91,94 58,38 
 
3 25.188.810 23.538.518 93,25 58,44 
  
4 28.255.874 27.763.518 93,85 59,00 
22 DDA Control 1 40.666.581 36.539.348 92,83 58,82 
  
2 37.814.738 37.635.671 92,18 59,44 
  
3 33.437.511 31.252.956 92,87 59,07 
  
4 31.528.730 30.988.194 93,16 59,17 
 ∆GPC-A1 1 37.399.266 33.359.639 92,56 59,56 
  
2 38.746.000 38.565.077 91,79 59,77 
  
3 28.514.156 26.523.981 93,75 59,41 
  
4 30.074.410 29.535.381 93,73 59,68 
 ∆GPC-
A1/∆GPC-B2 
1 45.208.215 40.694.293 93,20 58,49 
 
2 39.929.531 39.736.903 91,96 59,29 
 
3 36.835.190 34.436.035 93,17 59,44 
  
4 33.732.441 33.162.000 93,48 58,34 
 Promedio  36.552.249 34.854.109 93,40 58,46 
 
 
A.6.3 - Identificadores de las secuencias de proteína de los genes de arroz utilizados 
para la identificación de genes de Fe y Zn en trigo mediante genómica 
comparativa.  
 
>OsFRO1_gi|47169676|dbj|AB126084.1| >OsFRO2_gi|47169678|dbj|AB126085.1| 
>OsHMA1_gi|113596457|dbj|BAF20331.1| >OsHMA2_gi|399769791|dbj|BAM36049.1| 
>OsHMA3_gi|311692274|dbj|BAJ25742.1| >OsVIT1_gi|342179388|sp|Q6ERE5.2| 
>OsVIT2a_gi|115479015|ref|NP_001063101.1| >OsVIT2b_gi|342179388|sp|Q6ERE5.2| 
>OsZIFL1_LOC_Os01g16260.1| >OsZIFL2_LOC_Os01g17214.1| 
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>OsZIFL3_LOC_Os07g08300.2| >OsZIFL4_LOC_Os11g04020.1| 
>OsZIFL5_LOC_Os11g04030.1| >OsZIFL6_LOC_Os11g04060.1| 
>OsZIFL7_LOC_Os11g04104.3| >OsZIFL8_LOC_Os11g04150.1| 
>OsZIFL9_LOC_Os12g03830.1| >OsZIFL10_LOC_Os12g03860.1| 
>OsZIFL11_LOC_Os12g03870.1| >OsZIFL12_LOC_Os12g03899.1| 
>OsZIFL13_LOC_Os12g03950.1| >OsNAS1_gi|4586378|dbj|BAA74588.2| 
>OsNAS2_gi|11176986|dbj|BAB17823.1| >OsNAS3_gi|11176988|dbj|BAB17824.1| 
>OsNAAT1_gi|162286867|dbj|BAF95202.1| >OsNAAT2_gi|353351796|tpd|FAA00724.1| 
>OsYSL1_gi|115435562|ref|NP_001042539.1| >OsYSL2_gi|60543008|dbj|BAD90812.1| 
>OsYSL3_gi|90265673|dbj|BAE91883.1| >OsYSL4_gi|90265675|dbj|BAE91884.1| 
>OsYSL5_gi|90265677|dbj|BAE91885.1| >OsYSL6_gi|90265679|dbj|BAE91886.1| 
>OsYSL7_gi|90265681|dbj|BAE91887.1| >OsYSL8_gi|90265683|dbj|BAE91888.1| 
>OsYSL9_gi|90265685|dbj|BAE91889.1| >OsYSL10_gi|90265687|dbj|BAE91890.1| 
>OsYSL11_gi|90265689|dbj|BAE91891.1| >OsYSL12_gi|90265691|dbj|BAE91892.1| 
>OsYSL13_gi|74267414|dbj|BAE44204.1| >OsYSL14_gi|74267416|dbj|BAE44205.1| 
>OsYSL15_gi|90265693|dbj|BAE91893.1| >OsYSL16_gi|90265695|dbj|BAE91894.1| 
>OsYSL17_gi|90265697|dbj|BAE91895.1| >OsYSL18_gi|90265699|dbj|BAE91896.1| 
>OsZIP1(gi|31872114|gb|AAP59425.1| >OsZIP2_gi|31872116|gb|AAP59426.1| 
>OsZIP3_gi|32492894|gb|AAP85537.1| >OsZIP4_gi|75225672|sp|Q6ZJ91.1| 
>OsZIP5_gi|75261633|sp|Q6L8G0.1| >OsZIP6_gi|75261632|sp|Q6L8F9.1| 
>OsZIP7_gi|75261631|sp|Q6L8F7.1| >OsZIP7a_gi|30526082|gb|AAP31902.1| 
>OsZIP8_gi|32816615|gb|AAP88588.1| >OsIRT1_gi|18700309|dbj|BAB85123.1| 
>OsIRT2gi|47169681|dbj|BAD18964.1|  
 
 
A.6.4 - Tests de Tukey para contenido de clorofila en plantas mutantes para los 
genes GPC y plantas control entre antesis y 78 DDA 
Se detallan a continuación los resultados obtenidos para los tests de Tukey de 
contenido de clorofila (SPAD) de las plantas mutantes para GPC y control a lo largo de 
la senescencia. En donde: Medias con una letra común no son significativamente 
diferentes (p > 0.05). Referencias: 6A: ∆GPC-A1; 2B: ∆GPC-B2; 6A2B: ∆GPC-
A1/∆GPC-B2. 
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DDA Variable N   R²  R² Aj  CV  
00  SPAD     40 0.31  0.08 3.98 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=2.65184 
Error: 4.7369 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.    
6A        54.94 10 0.70 A  
6A2B      54.82 10 0.70 A  
2B        54.74 10 0.70 A  
Control   54.44 10 0.70 A  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV  
07  SPAD     40 0.36  0.14 3.39 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=2.31263 
Error: 3.6025 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.    
6A2B      57.26 10 0.61 A  
2B        56.48 10 0.61 A  
6A        55.93 10 0.61 A  
Control   55.07 10 0.61 A  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV  
12  SPAD     40 0.24  0.00 3.69 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=2.55346 
Error: 4.3919 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.    
6A2B      58.14 10 0.67 A  
6A        56.71 10 0.67 A  
2B        56.47 10 0.67 A  
Control   56.28 10 0.67 A  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV  
22  SPAD     40 0.39  0.18 4.23 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=2.87343 
Error: 5.5615 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      58.32 10 0.76 A     
2B        55.48 10 0.76 A  B  
Control   55.25 10 0.76    B  
6A        54.38 10 0.76    B  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV  
29  SPAD     40 0.71  0.61 2.56 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=1.76061 
Error: 2.0880 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.          
6A2B      59.21 10 0.47 A    
    
2B        56.20 10 0.47    B 
    
6A        56.11 10 0.47    B 
    
Control   54.28 10 0.47              C  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
36  SPAD     40 0.72  0.62 12.70 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=7.71180 
Error: 40.0595 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.      
    
6A2B      58.90 10 2.04 A    
    
6A        56.54 10 2.04 A    
    
2B        48.71 10 2.04    B 
    
Control   37.45 10 2.04                C  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
39  SPAD     40 0.74  0.65 33.10 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=15.79214 
Error: 167.9869 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.        
6A2B      57.44 10 4.17 A     
6A        54.96 10 4.17 A     
2B        31.62 10 4.17    B 
Control   13.69 10 4.17           C  
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
42  SPAD     40 0.88  0.84 25.37 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=10.70140 
Error: 77.1391 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      55.96 10 2.83 A     
6A        52.36 10 2.83 A     
2B        19.04 10 2.83    B  
Control   10.07 10 2.83    B  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
45  SPAD     40 0.98  0.98
 10.21 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=3.94525 
Error: 10.4844 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.         
6A2B      56.18 10 1.04 A     
6A        52.13 10 1.04    B    
2B        11.56 10 1.04           
C  
Control    8.72 10 1.04           
C  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
48  SPAD     40 0.98  0.97
 12.31 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=4.54022 
Error: 13.8850 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      54.44 10 1.20 A     
6A        50.53 10 1.20 A     
2B         9.53 10 1.20    B  
Control    7.05 10 1.20    B  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
51  SPAD     40 0.97  0.95
 16.54 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=5.68599 
Error: 21.7774 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      52.86 10 1.50 A       
6A        45.11 10 1.50   B    
2B         8.16 10 1.50         C  
Control    6.69 10 1.50         C  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
54  SPAD     40 0.97  0.96
 15.14 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=4.91950 
Error: 16.3018 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.         
6A2B      49.82 10 1.30 A     
6A        43.83 10 1.30   B  
2B         7.61 10 1.30          C  
Control    6.30 10 1.30         C  
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DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
57  SPAD     40 0.93  0.91
 25.31 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=7.48499 
Error: 37.7378 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      45.17 10 1.98 A     
6A        41.04 10 1.98 A     
2B         5.78 10 1.98    B  
Control    5.14 10 1.98    B  
 
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
60  SPAD     40 0.80  0.73
 45.14 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=10.73303 
Error: 77.5958 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      39.32 10 2.84 A     
6A        27.48 10 2.84    B  
2B         5.98 10 2.84         C  
Control    4.15 10 2.84         C  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
63  SPAD     40 0.66  0.54
 63.87 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=9.85221 
Error: 65.3824 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      25.61 10 2.60 A     
6A        13.88 10 2.60    B  
2B         4.78 10 2.60    B  C  
Control    3.93 10 2.60         C  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
66  SPAD     40 0.44  0.24
 84.22 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=10.02584 
Error: 67.7072 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      17.68 10 2.65 A     
6A        12.07 10 2.65 A  B  
2B         5.10 10 2.65    B  
Control    4.51 10 2.65    B  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
69  SPAD     40 0.63  0.50
 46.97 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=4.27750 
Error: 12.3246 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B      12.26 10 1.13 A     
6A         9.01 10 1.13 A     
2B         4.05 10 1.13    B  
Control    3.66 10 1.13    B  
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
72  SPAD     40 0.67  0.55
 31.13 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=2.36811 
Error: 3.7774 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B       8.91 10 0.63 A     
6A         7.94 10 0.63 A     
2B         4.43 10 0.63    B  
Control    3.97 10 0.63    B  
 
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
75  SPAD     40 0.65  0.52
 34.56 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=2.42791 
Error: 3.9706 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B       8.47 10 0.64 A       
6A         6.57 10 0.64 A B  
2B         4.76 10 0.64     B    C  
Control    4.02 10 0.64            C  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
DDA Variable N   R²  R² Aj  CV   
78  SPAD     40 0.62  0.48
 27.47 
 
Test:Tukey Alfa=0.05 DMS=1.51093 
Error: 1.5377 gl: 29 
Genotipo Medias n  E.E.       
6A2B       6.14 10 0.40 A     
6A         5.14 10 0.40 A B  
2B         3.89 10 0.40      B    C  
Control    3.13 10 0.40             C  
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A.6.5 – Resultados ANOVAs y Test de Tukey para CPG y concentraciones de Fe y 
Zn en grano para las líneas mutantes GPC y control 
 Se detallan a continuación los resultados de los ANOVAs y test de Tukey 
obtenidos para CPG y concentraciones de Fe y Zn, respectivamente, para las líneas 
mutantes GPC y control. Referencias: 6A: ∆GPC-A1; 2B: ∆GPC-B2; 6A2B: ∆GPC-
A1/∆GPC-B2. 
a) Concentración de proteína en grano 
  Variable    N   R²  R² Aj  CV  
CPG (g kg -1) 20 0.9 0.87 3.86 
Cuadro de Análisis de la Varianza (SC tipo III)   
 F.V.      SC    gl   CM     F    p-valor 
Modelo.  4904.93 7 701 19.56 <0.0001 
Genotipo 4841.27 3 1614 45.06 <0.0001 
Bloque   63.66 4 15.9 0.44 0.7745 
Error    429.78 12 35.8               
Total    5334.71 19                       
 
Test:Tukey  
Alfa=0.05 DMS=11.23716 
Error: 35.8148 gl: 12 
Genotipo Medias n  E.E.          
Control  169.76 5 2.68 A        
2B       168.72 5 2.68 A        
6A2B    149.16 5 2.68    B     
6A       132.02 5 2.68       C  
Medias con una letra común no son significativamente diferentes (p > 0.05) 
 
b) Concentración de Fe en grano 
Variable N   R²  R² Aj  CV  
Fe (mg kg−1) 20 0.8 0.75 7.45 
Cuadro de Análisis de la Varianza (SC tipo III)   
 F.V.      SC   gl CM     F    p-valor    
Modelo.  407.5 7 58.2 9.24 0.0005    
Genotipo 375.78 3 125 19.88 0.0001    
Bloque   31.72 4 7.93 1.26 0.3389    
Error    75.6 12 6.3                  
Total    483.1 19                         
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Test:Tukey  
Alfa=0.05 DMS=4.71298 
Error: 6.3000 gl: 12 
Genotipo Medias n  E.E.       
2B       38.32 5 1.12 A     
Control  37.66 5 1.12 A     
6A2B    29.84 5 1.12    B  
6A       28.88 5 1.12    B  
Medias con una letra común no son significativamente diferentes (p > 0.05) 
 
 
c) Concentración de Zn en grano 
 
Variable N   R²  R² Aj  CV  
Zn (mg kg−1) 20 0.8 0.61 7.25 
Cuadro de Análisis de la Varianza (SC tipo III)   
 F.V.      SC   gl  CM     F    p-valor    
Modelo.  389.59 7 55.7 5.2 0.0064    
Genotipo 371.77 3 124 11.58 0.0007    
Bloque   17.83 4 4.46 0.42 0.7937    
Error    128.41 12 10.7                  
Total    518.01 19                         
Test:Tukey  
Alfa=0.05 DMS=6.14240 
Error: 10.7010 gl: 12 
Genotipo Medias n  E.E.          
Control  50.3 5 1.46 A        
2B       48.1 5 1.46 A  B     
6A2B    42.64 5 1.46    B  C  
6A       39.42 5 1.46       C  
Medias con una letra común no son significativamente diferentes (p > 0.05) 
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A.6.6 – Genes diferencialmente expresados durante la senescencia  
Ver cuadro de Excel “Genes diferencialmente expresados durante la 
senescencia” en CD. Versión digital ver al final del documento. En este apartado se 
detallan los genes diferencialmente expresados durante la senescencia en plantas 
control.  
 
A.6.7 – Genes regulados por la familia génica GPC durante la senescencia 
 
Ver cuadro de Excel “Genes regulados por la familia génica GPC durante la 
senescencia en CD.  Versión digital ver al final del documento.  En este apartado se 
detallan los genes diferencialmente expresados o modulados por la familia GPC. La 
viñeta “Doble Mutante_1913” hace referencia a los genes diferencialmente expresados 
entre las líneas control y la doble mutante ∆GPC-A1/∆GPC-B2. La viñeta “Simple 
Mutante_520” detalla los genes diferencialmente expresados entre las líneas control y la 
mutante ∆GPC-A1. La viñeta “Superpos doble-Simple Mut_340” surge de superponer 
los genes que se encuentran diferencialmente expresados para las dos comparaciones 
anteriores.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
A.6.8 – Análisis filogenéticos para las familias génicas HMA, ZIFL, YSL y ZIP.
 Se detallan a continuación los análisis filogenéticos para las familias génicas 
HMA, ZIFL, YSL y ZIP respectivamente.  
 En donde: 
  *: Expresión diferencial entre control y 
  **: Expresión diferencial entre control y 
 
A.6.8.1 – Familia génica HMA
 
A.6.8.2 – Familia génica ZIFL
 
∆GPC-
∆GPC
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A1 
-A1/∆GPC-B2 
 
 
  
A.6.8.3 – Familia génica YSL
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A.6.8.4 – Familia génica ZIP
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Genes diferencialmente expresados durante la senescencia.  
AA_H_4 AA_12_1 AA_12_2 AA_12_3 AA_12_4 AA_22_1 AA_22_2 AA_22_3 AA_22_4 12 vs H 22 vs H 
22 vs 
12 Anotación funcional  Proteína mas similar (BLASTX NCBI)
0,00 20,80 17,08 33,58 31,13 23,86 32,40 24,18 37,96 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 1,15 #N/A 
0,00 7,28 4,74 8,40 5,66 18,14 9,90 12,09 7,79 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 1,84 hypothetical protein F775_02409 gi|475522393|gb|EMT06739.1| hypothetical protein F775_02409 [Aegilops tauschii]
0,00 4,16 7,59 7,20 6,06 15,27 7,20 5,49 10,71 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 1,55 invertase inhibitor gi|474099902|gb|EMS55196.1| Putative invertase inhibitor [Triticum urartu]
0,00 0,00 5,69 2,40 2,83 17,18 36,00 18,68 22,38 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 8,63 #N/A 
0,00 4,16 5,69 9,59 2,83 25,77 15,30 19,78 6,81 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 3,04 
ulp1 protease c-terminal catalytic domain 
containing protein gi|475480378|gb|EMT02835.1| hypothetical protein F775_25104 [Aegilops tauschii]
0,00 5,20 13,28 0,00 5,26 14,32 9,90 17,58 9,73 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 2,17 #N/A 
0,00 0,00 0,00 0,00 1,21 17,18 15,30 5,49 8,76 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 38,53 hippocampus abundant transcript 1 protein gi|475588535|gb|EMT20897.1| Hippocampus abundant transcript 1 protein [Aegilops tauschii]
0,00 5,20 1,90 4,80 7,68 13,36 11,70 7,69 6,81 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 2,02 glycerol 3-phosphate permease gi|46200529|gb|AAS82603.1| putative glycerol 3
0,00 1,04 5,69 1,20 4,45 5,73 12,60 13,19 7,79 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 3,17 5 -3 exoribonuclease 2-like isoform x2 gi|475599059|gb|EMT24129.1| hypothetical protein F775_26351 [Aegilops tauschii]
0,00 2,08 4,74 2,40 2,83 11,46 9,90 5,49 10,71 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 3,12 ramosa 2 gi|475605235|gb|EMT25999.1| hypothetical protein F775_25656 [Aegilops tauschii]
0,00 6,24 13,28 7,20 2,02 5,73 7,20 4,40 12,65 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 1,04 regulatory protein opaque-2 gi|326518768|dbj|BAJ92545.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 4,16 3,79 3,60 4,04 10,50 2,70 8,79 5,84 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 1,78 #N/A 
1,07 24,96 38,90 50,37 80,46 31,50 28,80 60,44 103,16 182,67 210,09 1,15 #N/A 
0,00 48,88 37,95 61,17 64,28 61,09 62,99 45,06 64,23 179,55 197,40 1,10 hypothetical protein F775_22164 gi|475595102|gb|EMT22917.1| hypothetical protein F775_22164 [Aegilops tauschii]
1,07 44,72 47,43 62,37 105,12 58,23 76,49 70,33 91,48 101,38 115,78 1,14 #N/A 
189,71 2550,26 2703,71 2694,97 5873,29 1678,18 3942,55 1933,08 7222,43 66,96 71,58 1,07 hypothetical protein F775_22622 gi|475624698|gb|EMT32715.1| hypothetical protein F775_22622 [Aegilops tauschii]
1,07 258,98 362,39 181,10 339,61 468,71 323,07 452,77 319,22 56,71 77,65 1,37 ubiquitin virion core protein 
gi|339906116|ref|YP_004732913.1| hypothetical protein WIV_gp130 [Wiseana iridescent virus] gi|308051987|gb|ADO00474.1| 
hypothetical protein [Wiseana iridescent virus]
55,42 5577,92 6827,58 4889,80 7267,73 9331,18 5323,03 9562,09 6889,58 44,62 56,51 1,27 anthranilate n-benzoyltransferase protein 1 gi|475534567|gb|EMT08585.1| Anthranilate N
6,39 78,01 94,87 63,57 160,51 23,86 67,49 60,44 301,71 38,03 43,45 1,14 f-box protein at5g67140-like gi|475564554|gb|EMT14558.1| hypothetical protein F775_44045 [Aegilops tauschii]
1,07 9,36 10,44 6,00 10,11 9,55 4,50 6,59 15,57 33,68 33,98 1,01 tetratricopeptide repeat protein 28 gi|475583903|gb|EMT19610.1| Tetratricopeptide repeat protein 28 [Aegilops tauschii]
2,13 22,88 18,97 29,98 47,71 29,59 32,40 36,27 47,69 32,96 40,24 1,22 #N/A 
25,58 187,21 255,19 238,67 297,57 199,51 264,58 265,95 459,37 32,23 39,18 1,22 zinc transporter 10 gi|474221643|gb|EMS59281.1| Zinc transporter 10 [Triticum urartu]
13,86 116,49 134,71 142,72 202,15 132,69 165,59 200,01 319,22 31,03 42,56 1,37 #N/A 
111,91 1448,82 2626,87 2150,46 4093,15 3031,80 10444,47 3781,54 5571,81 30,19 66,79 2,21 
xyloglucan endotransglucosylase hydrolase 
protein 13-like gi|326519068|dbj|BAJ96533.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,20 11,44 46,48 21,59 16,17 88,78 66,59 29,67 46,72 29,93 72,49 2,42 auxin-induced protein 5ng4 gi|475508757|gb|EMT05123.1| Auxin
6,39 29,12 35,10 46,78 63,48 36,27 37,80 48,35 112,90 27,28 36,80 1,35 #N/A 
13,86 118,57 353,85 185,90 246,62 814,27 1040,31 812,13 916,79 26,41 104,60 3,96 nucleolar protein 58-like isoform x1 gi|475523853|gb|EMT06940.1| hypothetical protein F775_06638 [Aegilops tauschii]
57,55 773,82 995,16 773,59 886,63 1611,36 2011,32 2052,87 1483,22 26,20 54,70 2,09 cytochrome p450 71c4 gi|475624423|gb|EMT32600.1| Cytochrome P450 71C4 [Aegilops tauschii]
5,33 93,61 78,74 89,95 151,21 101,19 152,09 111,00 189,78 23,54 31,54 1,34 retrotransposon unclassified gi|323134589|gb|ADX31265.1| unknown [Triticum aestivum]
50,09 317,22 526,51 466,55 527,61 1135,97 824,33 1158,31 966,43 23,50 52,23 2,22 acyltransferase-like protein gi|475567242|gb|EMT15225.1| Acyltransferase
1,07 4,16 6,64 6,00 8,09 5,73 12,60 5,49 13,63 23,35 35,14 1,50 pleiotropic drug resistance protein 5 gi|475582080|gb|EMT19027.1| hypothetical protein F775_22530 [Aegilops tauschii]
5,33 38,48 50,28 64,77 88,95 43,91 40,50 84,62 126,52 23,26 28,35 1,22 #N/A 
1,07 13,52 6,64 15,59 15,77 19,09 8,10 16,48 16,55 22,92 26,79 1,17 disease resistance protein rpm1 gi|474343022|gb|EMS62715.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
11,72 92,57 107,20 135,53 216,30 107,87 171,88 151,66 227,74 22,77 27,21 1,19 af458768_1 polyprotein gi|116310096|emb|CAH67116.1| H0502G05.7 [Oryza sativa Indica Group]
3,20 14,56 17,08 28,78 39,22 8,59 19,80 19,78 63,26 22,75 25,44 1,12 hypothetical protein TRIUR3_01652 gi|474004878|gb|EMS52366.1| hypothetical protein TRIUR3_01652 [Triticum urartu]
70,34 545,00 663,12 603,28 840,14 533,62 747,83 846,20 1366,43 21,37 28,15 1,32 zinc transporter 10-like gi|475564318|gb|EMT14502.1| hypothetical protein F775_43133 [Aegilops tauschii]
46,89 745,73 1598,51 849,15 715,21 873,46 1600,96 1105,56 1267,16 20,87 25,88 1,24 #N/A 
4,26 17,68 48,38 43,18 31,54 97,37 86,39 101,10 61,31 20,67 50,83 2,46 acyltransferase-like protein gi|475567242|gb|EMT15225.1| Acyltransferase
3,20 36,40 102,46 41,98 31,54 172,78 152,09 97,81 114,84 20,28 51,32 2,53 cytochrome p450 704c1 gi|475620885|gb|EMT31268.1| Cytochrome P450 704C1 [Aegilops tauschii]
1,07 9,36 14,23 6,00 12,94 32,46 33,30 28,57 22,38 20,08 55,11 2,74 #N/A 
1,07 10,40 22,77 7,20 10,11 18,14 37,80 45,06 25,30 19,71 49,31 2,50 hypothetical protein F775_29604 gi|475553581|gb|EMT12050.1| hypothetical protein F775_29604 [Aegilops tauschii]
1,07 4,16 10,44 11,99 17,38 21,96 53,10 61,54 30,17 19,56 74,18 3,79 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase 
flavanone 4-reductase gi|326497061|dbj|BAK02115.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,50 17,05 60,32 50,28 105,54 128,16 97,37 64,79 168,14 215,09 15,77 24,98 1,58 transposon pong sub-class gi|514795812|ref|XP_004973393.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101786892 [Setaria italica]
16,45 53,29 346,34 421,21 340,62 431,39 533,62 791,93 541,79 727,99 15,38 25,93 1,69 hypothetical protein F775_29254 gi|475578066|gb|EMT18004.1| hypothetical protein F775_29254 [Aegilops tauschii]
0,00 45,83 124,81 164,12 161,91 310,91 69,69 169,18 84,62 628,71 15,18 18,98 1,25 reverse transcriptase gi|31126723|gb|AAP44645.1| putative reverse transcriptase [Oryza sativa Japonica Group]
0,00 14,92 93,61 28,46 75,56 80,86 70,64 170,08 92,31 110,95 15,08 24,04 1,59 #¿NOMBRE? gi|528881512|emb|CDG37808.1| 2,4
1,50 2,13 35,36 32,25 34,78 37,20 57,28 41,40 72,53 23,36 15,05 20,97 1,39 glutathione s-transferase gstu6 gi|474407433|gb|EMS66611.1| putative glutathione S
1,50 1,07 8,32 14,23 13,19 18,60 73,50 21,60 123,08 36,98 15,04 70,63 4,70 cytochrome p450 87a3 gi|326517766|dbj|BAK03801.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,99 0,00 12,48 12,33 7,20 12,94 5,73 27,90 14,29 23,36 15,03 23,83 1,59 retrotransposon unclassified gi|475599199|gb|EMT24172.1| Putative pentatricopeptide repeat
43,37 37,30 563,72 514,18 533,72 302,42 711,17 431,96 669,27 468,13 14,65 17,46 1,19 
tropinone reductase homolog at1g07440-like 
isoform 1 gi|326489591|dbj|BAK01776.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,97 7,46 66,56 66,41 98,35 38,81 213,83 263,68 57,15 76,89 14,47 32,76 2,26 predicted protein gi|326509039|dbj|BAJ86912.1| predicted protein 
59,82 127,89 555,40 913,57 666,85 1314,39 510,71 1912,33 693,45 3440,41 14,44 27,44 1,90 hypothetical protein TRIUR3_34472 gi|474403284|gb|EMS66283.1| hypothetical protein TRIUR3_34472 [Triticum urartu]
2,99 1,07 29,12 46,48 25,19 38,81 64,91 191,68 100,01 72,99 14,19 43,67 3,08 cytochrome p450 71c4 
gi|326507264|dbj|BAJ95709.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532688|dbj|BAJ89189.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,49 0,00 12,48 22,77 13,19 13,34 35,32 9,00 7,69 19,46 13,77 15,93 1,16 cytochrome p450 86b1-like gi|326500396|dbj|BAK06287.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,50 2,13 6,24 8,54 11,99 22,64 12,41 30,60 25,28 11,68 13,62 22,05 1,62 
mediator of rna polymerase ii transcription 
subunit 15a-like isoform x4 gi|357144244|ref|XP_003573223.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840942 [Brachypodium distachyon]
10,47 39,43 161,21 200,17 183,50 329,91 64,91 123,29 157,15 717,28 13,62 16,54 1,21 f-box protein at5g67140-like gi|357118621|ref|XP_003561050.1| PREDICTED: F
2,99 0,00 26,00 11,38 13,19 20,22 3,82 55,80 3,30 34,06 13,55 18,56 1,37 disease resistance protein rga1 gi|475618844|gb|EMT30565.1| Putative disease resistance protein RGA1 [Aegilops tauschii]
179,45 189,71 1492,51 4237,71 1679,11 2111,67 5299,92 10058,41 10291,80 7059,90 13,50 46,39 3,44 serine carboxypeptidase-like 18 
gi|326494622|dbj|BAJ94430.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326528229|dbj|BAJ93296.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,50 9,59 30,16 92,02 28,78 59,03 126,01 123,29 42,86 87,59 13,39 24,21 1,81 #N/A 
2,99 2,13 13,52 24,67 26,39 17,79 38,18 96,29 13,19 43,80 13,34 31,01 2,32 predicted protein gi|326496901|dbj|BAJ98477.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,91 25,58 295,38 345,32 299,84 370,34 525,98 395,06 480,25 505,11 13,10 19,06 1,45 
namb2_tridb ame: full=nac transcription factor 
nam-b2 short= -b2 gi 
gi|425936383|sp|A0SPJ6.1|NAMB2_TRIDB RecName: Full=NAC transcription factor NAM
gi|115336267|gb|ABI94355.
[Triticum aestivum]
14,95 5,33 122,73 255,19 135,53 69,54 231,01 99,89 194,52 130,41 12,96 14,58 1,12 #N/A 
2,99 1,07 24,96 64,51 35,98 27,09 72,55 40,50 192,32 112,90 12,77 35,03 2,74 alcohol dehydrogenase adh2d gi|119388717|gb|ABL74255.1| alcohol dehydrogenase ADH2D [Triticum aestivum]
43,37 151,34 614,68 1194,38 746,00 1198,76 1690,59 5449,92 2012,20 5500,76 12,70 49,57 3,90 nuclease s1 gi|475612726|gb|EMT28503.1| Nuclease S1 [Aegilops tauschii]
8,97 44,76 321,38 301,68 255,46 327,48 881,09 1537,06 1182,49 1140,64 12,22 48,05 3,93 hypothetical protein TRIUR3_18329 gi|474241365|gb|EMS59799.1| hypothetical protein TRIUR3_18329 [Triticum urartu]
1,50 2,13 22,88 22,77 9,59 30,32 40,09 5,40 53,85 11,68 12,15 15,76 1,30 anthranilate n-benzoyltransferase protein 1 gi|475568993|gb|EMT15648.1| Anthranilate N
1,50 2,13 19,76 15,18 28,78 21,83 33,41 18,90 39,56 14,60 12,15 15,12 1,24 #N/A 
1,50 0,00 2,08 6,64 3,60 5,66 11,46 12,60 7,69 6,81 12,02 25,79 2,14 #N/A 
1,50 1,07 13,52 30,36 21,59 17,79 33,41 13,50 37,36 20,44 11,84 14,90 1,26 hypothetical protein TRIUR3_13386 gi|474097312|gb|EMS55143.1| hypothetical protein TRIUR3_13386 [Triticum urartu]
2,99 2,13 40,56 37,95 38,38 65,90 99,28 227,68 117,59 252,07 11,79 44,94 3,81 glutathione transferase f2 gi|326529329|dbj|BAK01058.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,48 2,13 42,64 97,71 50,37 62,26 118,37 116,99 17,58 141,12 11,66 18,16 1,56 hypothetical protein F775_01939 gi|475611242|gb|EMT28023.1| hypothetical protein F775_01939 [Aegilops tauschii]
2,99 1,07 12,48 20,87 14,39 11,72 63,00 147,59 31,87 37,96 11,64 54,89 4,72 invertase inhibitor gi|474099902|gb|EMS55196.1| Putative invertase inhibitor [Triticum urartu]
4,49 2,13 27,04 38,90 25,19 34,37 52,50 151,19 18,68 58,39 11,45 25,63 2,24 predicted protein gi|326496901|dbj|BAJ98477.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 0,00 12,48 6,64 10,79 10,51 9,55 62,09 9,89 22,38 11,40 29,30 2,57 #N/A 
44,86 117,24 1593,39 1592,82 966,69 665,89 2192,71 757,73 1162,70 816,55 11,36 11,62 1,02 alpha-humulene synthase-like gi|514819396|ref|XP_004984395.1| PREDICTED: alpha
0,00 2,13 1,04 11,38 2,40 9,30 24,82 16,20 18,68 14,60 11,32 34,86 3,08 predicted protein gi|326516112|dbj|BAJ88079.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,98 9,59 98,81 80,64 39,58 48,92 90,69 248,38 62,64 212,17 11,11 25,45 2,29 hypothetical protein F775_27316 gi|475621570|gb|EMT31524.1| hypothetical protein F775_27316 [Aegilops tauschii]
1,50 0,00 4,16 5,69 2,40 4,04 6,68 7,20 10,99 11,68 10,90 24,44 2,24 fatty acyl- reductase 1 gi|475551404|g
0,00 3,20 7,28 13,28 10,79 14,55 15,27 30,60 28,57 15,57 10,80 21,18 1,96 hypothetical protein F775_43811 gi|475626109|gb|EMT33204.1| hypothetical protein F775_43811 [Aegilops tauschii]
10,47 13,86 91,53 152,74 94,75 125,33 145,10 216,88 171,44 285,16 10,74 18,93 1,76 epoxide hydrolase 2-like gi|326515796|dbj|BAK07144.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 0,00 3,12 4,74 2,40 2,43 2,86 10,80 9,89 7,79 10,73 26,51 2,47 cytochrome p450 gi|475443852|gb|EMT01517.1| Cytochrome P450 71D8 [Aegilops tauschii]
1,50 2,13 15,60 17,08 16,79 14,55 24,82 27,90 19,78 21,41 10,69 15,67 1,47 #N/A 
0,00 4,26 9,36 14,23 16,79 17,79 67,78 296,97 63,74 133,33 10,68 103,17 9,66 hypothetical protein TRIUR3_21592 gi|474054437|gb|EMS53745.1| hypothetical protein TRIUR3_21592 [Triticum urartu]
0,00 7,46 57,20 65,46 45,58 78,03 79,23 107,09 82,42 213,14 10,66 20,86 1,96 kynurenine formamidase-like gi|473971187|gb|EMS51470.1| hypothetical protein TRIUR3_19267 [Triticum urartu]
0,00 1,07 13,52 19,92 10,79 13,34 10,50 12,60 30,77 12,65 10,66 12,31 1,16 hypothetical protein TRIUR3_11776 gi|474186045|gb|EMS57906.1| hypothetical protein TRIUR3_11776 [Triticum urartu]
145,05 118,30 1266,81 2615,48 1475,22 948,09 2576,46 2282,20 4162,88 4874,00 10,57 23,29 2,20 
alanine--glyoxylate aminotransferase-2-like 
mitochondrial gi|475608329|gb|EMT26999.1| 
17,94 10,66 91,53 134,71 85,15 84,09 84,96 236,68 57,15 224,82 10,54 16,08 1,53 myb-related protein 340-like gi|357167950|ref|XP_003581410.1| PREDICTED: myb
647,51 2199,76 7155,72 8909,91 7424,05 13515,41 4226,95 8910,11 5866,27 23490,17 10,27 11,79 1,15 prolyl endopeptidase-like gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,49 17,05 199,69 243,81 230,28 159,29 184,24 351,87 250,56 452,56 10,17 15,14 1,49 serine carboxypeptidase-like 18 gi|475461369|gb|EMT02053.1| Serine carboxypeptidase
0,00 11,44 35,10 3,60 10,51 44,87 36,00 16,48 36,01 9,47 20,81 2,20 kda heat shock gi|475567200|gb|EMT15210.1| hypothetical protein F775_26258 [Aegilops tauschii]
1,07 4,16 1,90 2,40 1,62 6,68 13,50 13,19 4,87 9,45 35,88 3,80 disease resistance rpp8-like protein 4 gi|473794330|gb|EMS46436.1| putative disease resistance RPP8
2,13 8,32 19,92 14,39 19,81 36,27 88,19 38,46 63,26 9,28 33,61 3,62 f-box lrr-repeat protein 23-like gi|326488345|dbj|BAJ93841.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
204,63 1488,35 1789,19 1555,57 1543,62 1909,19 2399,19 1719,88 2091,50 9,16 11,66 1,27 long-chain-fatty-acid-- ligase 15 gi|474247156|gb|EMS60031.1| 
26,64 136,25 106,25 104,34 143,53 316,93 620,04 489,04 494,41 9,15 35,83 3,92 hypothetical protein TRIUR3_18329 gi|474241365|gb|EMS59799.1| hypothetical protein TRIUR3_18329 [Triticum urartu]
1,07 13,52 19,92 16,79 10,11 41,05 35,10 15,39 32,12 9,14 18,72 2,05 f-box lrr-repeat protein 23-like gi|326519668|dbj|BAK00207.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,13 4,16 0,00 10,79 4,45 16,23 9,00 21,98 14,60 9,10 29,00 3,19 zinc finger ccch domain-containing protein 15 gi|473874393|gb|EMS47797.1| Zinc finger CCCH domain
21,32 142,49 170,76 154,72 184,77 248,20 133,19 242,87 149,88 9,06 10,75 1,19 cytochrome p450 76c2 gi|475546831|gb|EMT10761.1| Cytochrome P450 76C2 [Aegilops tauschii]
1,07 4,16 5,69 2,40 8,09 8,59 18,90 10,99 25,30 9,05 28,37 3,14 hypothetical protein OsJ_11516 gi|222625259|gb|EEE59391.1| hypothetical protein OsJ_11516 [Oryza sativa Japonica Group]
1,07 16,64 24,67 17,99 12,94 31,50 64,79 24,18 13,63 8,94 16,59 1,86 cytochrome p450 71d10 gi|475399964|gb|EMT00784.1| Cytochrome P450 71D10 [Aegilops tauschii]
29,84 161,21 579,64 367,00 457,27 511,66 171,88 2946,32 296,84 8,91 22,35 2,51 acc oxidase gi|326512860|dbj|BAK03337.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,07 6,24 15,18 15,59 16,17 5,73 3,60 4,40 45,74 8,90 9,95 1,12 hypothetical protein OsJ_27403 gi|125603493|gb|EAZ42818.1| hypothetical protein OsJ_27403 [Oryza sativa Japonica Group]
9,59 44,72 79,69 49,17 108,35 84,96 44,10 136,27 82,73 8,81 10,88 1,23 wrky transcription factor 57 gi|475627063|gb|EMT33560.1| Putative WRKY transcription factor 57 [Aegilops tauschii]
22,38 82,17 122,38 98,35 102,69 161,33 215,98 131,88 182,00 8,69 14,81 1,70 peptide transporter ptr2 gi|474403274|gb|EMS66281.1| hypothetical protein TRIUR3_31639 [Triticum urartu]
24,51 138,33 193,53 106,74 186,79 556,53 681,24 659,38 472,02 8,67 32,84 3,79 geraniol 8-hydroxylase-like 
gi|326504354|dbj|BAJ91009.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp.
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,86 41,60 60,71 38,38 64,28 38,18 116,09 67,04 143,07 8,64 15,35 1,78 #N/A 
11,72 34,32 67,36 41,98 27,09 60,14 169,18 82,42 142,09 8,62 22,91 2,66 thiosulfate chloroplastic-like gi|326514144|dbj|BAJ92222.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
180,12 535,64 535,05 518,12 598,77 586,12 687,54 720,92 618,98 8,59 10,26 1,19 serine-threonine protein kinase gi|474154143|gb|EMS57069.1| Abscisic acid
11,72 72,81 103,41 104,34 75,20 151,78 206,98 148,36 140,15 8,50 15,46 1,82 disease resistance protein rga2 gi|326512620|dbj|BAJ99665.1| predicted 
104,45 365,07 557,82 393,39 467,37 613,81 784,73 560,47 407,79 8,50 11,28 1,33 pheophorbide a chloroplastic gi|474422231|gb|EMS67541.1| Pheophorbide a oxygenase, chloroplastic [Triticum urartu]
25,58 102,97 148,94 106,74 111,18 225,28 443,66 209,90 224,82 8,44 19,83 2,35 hypothetical protein F775_43762 gi|475553596|gb|EMT12056.1| hypothetical protein F775_43762 [Aegilops tauschii]
58,62 161,21 221,99 123,53 241,37 875,37 1773,74 959,40 1324,58 8,42 55,55 6,59 predicted protein 
gi|326490093|dbj|BAJ94120.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516896|dbj|BAJ96440.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,20 15,60 4,74 11,99 13,34 29,59 42,30 54,95 19,46 8,41 26,94 3,20 glucan endo- -beta-glucosidase 14 gi|473939568|gb|EMS50259.1| Glucan endo
12,79 61,36 119,53 74,36 104,31 159,42 185,38 137,37 217,03 8,39 16,32 1,94 serine threonine-protein kinase receptor gi|475481665|gb|EMT02904.1| Putative serine/threonine
5,33 26,00 62,61 17,99 31,13 87,82 62,09 84,62 60,34 8,34 17,85 2,14 
zinc finger a20 and an1 domain-containing stress-
associated protein 2 gi|475626848|gb|EMT33494.1| Zinc finger A20 and AN1 domain
1,07 9,36 12,33 11,99 24,26 25,77 51,30 31,87 66,18 8,24 24,91 3,02 hypothetical protein OsI_07072 gi|125539308|gb|EAY85703.1| hypothetical protein OsI_07072 [Oryza sativa Indica Group]
31,97 115,45 284,60 151,12 95,01 330,29 505,76 258,26 448,66 8,24 19,68 2,39 thiosulfate chloroplastic-like gi|326514144|dbj|BAJ92222.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 4,16 7,59 11,99 10,11 10,50 23,40 12,09 10,71 8,11 13,59 1,67 #N/A 
3,20 33,28 15,18 19,19 33,15 40,09 2,70 213,20 214,11 8,10 37,77 4,66 cortical cell-delineating protein gi|475627848|gb|EMT33797.1| Cortical cell
1,07 7,28 18,97 13,19 9,70 10,50 92,69 12,09 33,09 8,05 24,29 3,02 #N/A 
82,06 327,62 470,54 467,75 433,82 776,09 1094,30 935,22 931,39 8,03 17,66 2,20 glutamate carboxypeptidase 2 gi|326505096|dbj|BAK02935.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,58 46,80 76,84 41,98 98,65 25,77 173,68 71,43 322,14 8,00 17,95 2,24 zinc transporter 9-like gi|225572518|gb|ACN93834.1| metal ion transporter ZIP8 [Hordeum vulgare]
4,26 20,80 36,05 10,79 81,26 84,96 128,69 178,03 98,30 7,89 25,97 3,29 #N/A 
1103,08 2893,49 3503,44 3046,38 4421,04 1619,00 3447,59 2162,76 7020,97 7,84 8,06 1,03 prolyl endopeptidase-like gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,20 39,52 3,79 35,98 45,69 53,46 44,10 70,33 57,42 7,79 14,04 1,80 nadh-ubiquinone oxidoreductase mitochondrial gi|473827343|gb|EMS47178.1| putative NADH
1,07 20,80 15,18 13,19 11,32 18,14 18,00 16,48 24,33 7,77 9,88 1,27 b3 domain-containing protein gi|475518835|gb|EMT06248.1| 
6,39 32,24 33,20 45,58 34,77 49,64 58,49 56,05 46,72 7,77 11,24 1,45 ankyrin-like protein gi|47847654|dbj|BAD22520.1| hypothetical protein [Oryza sativa Japonica Group]
1,07 7,28 8,54 2,40 9,30 10,50 18,00 13,19 20,44 7,62 17,19 2,26 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gso2 gi|475578558|gb|EMT18131.1| LRR receptor
5,33 15,60 17,08 20,39 15,36 16,23 27,00 10,99 22,38 7,55 8,46 1,12 protein ariadne-2-like protein 
gi|357116369|ref|XP_003559954.1| PREDICTED: putative uncharacterized protein At4g01020, chloroplastic
distachyon] 
1,07 4,16 21,82 4,80 10,92 30,55 13,50 29,67 47,69 7,53 21,94 2,91 
probable inorganic phosphate transporter 1-10-
like gi|357118052|ref|XP_003560773.1| PREDICTED: probable inorganic phosphate transporter 1
2,13 7,28 21,82 20,39 12,53 37,23 25,20 21,98 9,73 7,38 11,20 1,52 aquaporin tip4-3-like gi|475567887|gb|EMT15368.1| Aquaporin TIP4
17,05 57,20 135,66 69,56 111,99 152,74 54,90 220,89 207,30 7,35 12,48 1,70 
probable receptor-like protein kinase at5g39020-
like gi|326518981|dbj|BAJ92651.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,86 41,60 78,74 44,38 74,39 33,41 120,59 74,73 147,93 7,28 11,47 1,58 hypothetical protein F775_12220 gi|475570070|gb|EMT15919.1| hypothetical protein F775_12220 
6,39 21,84 33,20 17,99 30,73 25,77 58,49 24,18 37,96 7,26 10,24 1,41 predicted protein gi|326506260|dbj|BAJ86448.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,46 45,76 61,66 75,56 62,26 68,73 157,49 53,85 48,66 7,25 9,72 1,34 leucoanthocyanidin dioxygenase gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1343,94 3357,36 5101,95 3156,72 4053,13 6691,72 8641,03 6992,71 5528,02 7,24 12,87 1,78 tpa: pheophorbide a oxygenase gi|326487416|dbj|BAJ89692.1| predicted protein [Hordeum 
11,96 82,06 187,21 279,86 208,69 330,72 728,36 2676,36 716,52 2332,86 6,92 44,39 6,41 nuclease s1 gi|475612726|gb|EMT28503.1| Nuclease S1 [Aegilops tauschii]
4,49 4,26 12,48 40,79 26,39 50,54 74,46 49,50 93,41 82,73 6,90 15,90 2,30 e3 ubiquitin-protein ligase bah1 gi|475597960|gb|EMT23779.1| E3 ubiquitin
4,49 1,07 17,68 18,02 20,39 13,34 28,64 21,60 63,74 24,33 6,84 13,63 1,99 sex determination protein tasselseed-2-like gi|514735567|ref|XP_004958190.1| PREDICTED: sex determination protein tasselseed
373,85 507,31 2096,79 2802,37 3027,19 2577,42 5399,20 2129,21 7016,89 1705,12 6,83 10,56 1,55 cellulose synthase-like protein e6 
gi|326494912|dbj|BAJ85551.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508520|dbj|BAJ95782.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514232|dbj|BAJ92266.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp
1,50 0,00 3,12 8,54 0,00 5,66 11,46 10,80 10,99 6,81 6,80 15,73 2,31 alanyl-trna synthetase gi|474423501|gb|EMS67609.1| Alanyl
4,49 5,33 28,08 36,05 27,59 41,64 24,82 46,80 32,97 57,42 6,78 8,23 1,21 uncharacterized wd repeat-containing protein gi|474110492|gb|EMS55583.1| Uncharacterized WD repeat
2,99 4,26 17,68 21,82 19,19 12,53 44,87 30,60 143,96 24,33 6,76 23,13 3,42 flavanone 3-hydroxylase gi|226069336|dbj|BAH36892.1| flavanone 3
4,49 13,86 71,77 95,82 50,37 81,67 243,42 142,19 876,97 359,13 6,75 36,56 5,41 alcohol dehydrogenase adh2d gi|119388717|gb|ABL74255.1| alcohol dehydrogenase ADH2D [Triticum aestivum]
5,98 1,07 18,72 37,95 23,99 25,88 24,82 28,80 57,15 37,96 6,72 9,38 1,40 predicted protein gi|326520593|
7,48 4,26 34,32 30,36 40,78 31,54 72,55 132,29 71,43 32,12 6,67 15,01 2,25 cytochrome p450 71d7-like gi|326521276|dbj|BAJ96841.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
89,72 101,25 483,63 656,48 689,63 790,01 806,63 1490,27 1093,47 1548,43 6,66 12,55 1,89 glutamate carboxypeptidase 2 gi|326505096|dbj|BAK02935.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 2,13 8,32 11,38 10,79 19,41 33,41 118,79 26,38 11,68 6,64 25,30 3,81 galactinol synthase 2-like gi|474247727|gb|EMS60105.1| Glycogenin
0,00 0,00 4,16 0,95 4,80 4,85 8,59 11,70 12,09 9,73 6,61 18,85 2,85 transcription factor bhlh51 gi|473824814|gb|EMS47100.1| Transcription factor bHLH51 [Triticum urartu]
10,47 87,39 215,30 240,01 226,68 238,13 426,70 690,24 454,97 259,86 6,58 13,09 1,99 tpa: pheophorbide a oxygenase gi|326487416|dbj|BAJ89692.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,50 4,26 14,56 14,23 7,20 8,49 15,27 20,70 24,18 27,25 6,53 12,83 1,97 predicted protein gi|326514694|dbj|BAJ99708.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,99 2,13 11,44 16,13 13,19 21,83 38,18 74,69 62,64 13,63 6,53 19,72 3,02 nac transcription factor 1 gi|474362838|gb|EMS63328.1| NAC domain
0,00 3,20 18,72 30,36 19,19 18,19 16,23 36,90 25,28 32,12 6,49 8,30 1,28 #N/A 
0,00 0,00 2,08 2,85 10,79 7,28 11,46 13,50 15,39 7,79 6,48 13,57 2,09 #N/A 
2,99 37,30 59,28 100,56 64,77 88,14 118,37 404,06 172,54 318,25 6,47 20,97 3,24 #N/A 
5,98 1,07 20,80 50,28 27,59 25,88 61,09 155,69 95,61 184,92 6,46 25,81 3,99 serine carboxypeptidase-like 18 gi|475461369|gb|EMT02053.1| Serine carboxypeptidase
0,00 11,72 30,16 37,95 22,79 42,45 42,00 80,99 82,42 103,16 6,45 14,94 2,31 hypothetical protein TRIUR3_06977 gi|474320433|gb|EMS62242.1| hypothetical protein TRIUR3_06977 [Triticum urartu]
14,95 17,05 45,76 128,07 80,36 97,44 192,83 88,19 259,36 202,43 6,44 13,60 2,11 #N/A 
7,48 37,30 86,33 133,76 73,16 141,10 104,05 329,37 205,51 307,54 6,36 13,86 2,18 ac091774_27 transcription factor gi|474086602|gb|EMS54685.1| hypothetical protein TRIUR3_17772 [Triticum urartu]
4,49 17,05 53,04 102,46 64,77 63,48 99,28 105,29 111,00 114,84 6,30 9,55 1,52 Os07g0285700 
gi|115471569|ref|NP_001059383.1| Os07g0285700 [Oryza sativa Japonica Group] gi|24414165|dbj|BAC22408.1| putative RNA 
apurinic site specific lyase [Oryza sativa 
Group] gi|222636846|gb|EEE66978.1| hypothetical protein OsJ_23861 [Oryza sativa Japonica Group]
0,00 2,13 2,08 5,69 2,40 3,23 6,68 11,70 5,49 10,71 6,29 16,22 2,58 #N/A 
0,00 5,33 12,48 16,13 15,59 16,58 51,55 54,00 47,26 25,30 6,29 18,42 2,93 ef hand family protein gi|326523889|dbj|BAJ96955.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
729,75 658,65 4235,19 6246,05 4029,86 4195,44 5528,07 5170,04 5653,07 6011,72 6,28 7,51 1,20 nac transcription factor nam-b1 
gi|425936377|sp|A0SPJ4.1|NAMB1_TRIDC RecName: Full=NAC transcription factor NAM
gi|112361873|gb|ABI15896.1| NAC transcription fac
transcription factor NAM
ispahanicum]
2,99 3,20 8,32 20,87 14,39 16,58 48,68 29,70 37,36 29,20 6,26 15,09 2,41 hypothetical protein F775_26485 gi|475474400|gb|EMT02530.1| hypothetical protein 
293,10 237,67 1431,14 1967,54 1671,91 1396,86 2207,03 1897,93 1256,12 2195,63 6,20 7,25 1,17 long-chain-fatty-acid-- ligase 15 gi|474247156|gb|EMS60031.1| Long
1,50 12,79 33,28 21,82 34,78 25,07 42,00 69,29 39,56 27,25 6,17 9,56 1,55 uncharacterized wd repeat-containing gi|326518140|dbj|BAK07322.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 0,00 3,12 6,64 2,40 1,62 60,14 52,20 94,51 47,69 6,17 113,93 18,48 #N/A 
19,44 9,59 64,48 58,82 71,96 101,08 61,09 62,99 126,38 85,65 6,16 6,99 1,13 transcription factor hbp-1b 
gi|34921538|sp|Q41558.2|HBP1C_WHEAT RecName: Full=Transcription factor HBP
transcription factor HBP
13,46 9,59 67,60 32,25 46,78 57,41 40,09 89,09 27,47 66,18 6,15 6,72 1,09 #N/A 
2,99 2,13 11,44 13,28 9,59 16,58 11,46 9,00 14,29 20,44 6,15 6,67 1,08 hypothetical protein F775_00587 gi|475626416|gb|EMT33337.1| hypothetical protein F775_00587 [Aegilops tauschii]
0,00 10,66 18,72 40,79 21,59 45,69 31,50 32,40 56,05 54,50 6,10 8,40 1,38 coatomer subunit beta -1 gi|475592357|gb|EMT22042.1| hypothetical protein F775_24233 [Aegilops tauschii]
34,39 45,83 196,57 332,03 266,26 216,71 375,16 661,44 489,04 509,98 6,10 12,28 2,01 
probable glutamate carboxypeptidase 2-like 
isoform 2 
gi|357136350|ref|XP_003569768.1| PREDICTED: probable 
distachyon] 
40,38 59,68 305,78 191,63 219,48 313,33 435,30 1819,64 824,22 109,98 6,10 18,88 3,10 #N/A 
76,27 61,81 334,90 587,23 460,55 492,04 739,81 1780,94 1339,64 1068,62 6,09 16,02 2,63 cytochrome p450 71a22 
gi|326492265|dbj|BAK01916.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532536|dbj|BAK05197.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,91 73,54 236,10 319,70 249,47 286,25 368,47 397,76 438,49 438,93 6,04 9,10 1,51 wrky transcription factor 72 gi|474136645|gb|EMS56359.1| putative WRKY transcription factor 72 [Triticum 
7,48 40,50 115,45 437,34 118,74 161,32 458,21 612,85 435,19 882,73 5,99 17,20 2,87 reticuline oxidase-like protein gi|326487632|dbj|BAK05488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,97 2,13 57,20 16,13 38,38 47,71 65,87 5,40 178,03 43,80 5,99 11,01 1,84 cortical cell-delineating protein gi|474250332|gb|EMS60173.1| Cortical cell
1,50 9,59 16,64 21,82 17,99 22,24 26,73 9,90 43,96 31,14 5,97 8,47 1,42 inactive beta-glucosidase 14 gi|474241391|gb|EMS59801.1| putative inactive beta
1,50 0,00 6,24 4,74 2,40 8,09 21,00 9,90 19,78 14,60 5,97 18,14 3,04 predicted protein gi|326492371|dbj|BAK01969.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,95 20,25 46,80 55,02 63,57 88,95 21,96 39,60 104,40 189,78 5,94 8,31 1,40 ubiquitin ligase gi|326514180|dbj|BAJ92240.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,59 23,92 49,33 39,58 22,24 64,91 37,80 42,86 146,96 5,69 12,32 2,17 obtusifoliol 14-alpha demethylase gi|475568831|gb|EMT15599.1| Obtusifoliol 14
5,33 18,72 9,49 27,59 27,09 32,46 137,69 62,64 46,72 5,69 19,17 3,37 udp-glycosyltransferase 83a1 gi|474151094|gb|EMS56980.1| UDP
5,33 47,84 57,87 40,78 61,05 74,46 72,89 92,31 48,66 5,68 7,90 1,39 tpa: nac transcription partial gi|326519486|dbj|BAK00116.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,92 49,92 69,25 79,16 56,20 125,05 74,69 187,92 41,85 5,68 9,58 1,69 cellulose synthase-like protein e6 gi|475562012|gb|EMT13900.1| Cellulose synthase
5,33 72,81 114,79 63,57 69,14 191,87 195,28 132,97 281,27 5,62 14,07 2,50 cadmium zinc-transporting atpase 3 gi|473894779|gb|EMS48900.1| Cadmium/zinc
35,17 101,93 132,81 133,13 122,91 59,18 88,19 69,23 373,72 5,58 6,72 1,20 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc transporter ZIP [Triticum aestivum] gi|294486026|gb|ADE87885.1| zinc transporter ZIP1 
[Triticum dicoccoides] gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
51,16 86,33 88,23 94,75 59,03 403,79 1208,59 302,22 311,44 5,56 37,67 6,78 wall-associated receptor kinase 3 gi|474386509|gb|EMS65014.1| hypothetical protein TRIUR3_34061 [Triticum urartu]
3,20 13,52 14,23 8,40 15,36 27,68 37,80 17,58 14,60 5,54 10,51 1,90 #N/A 
12,79 38,48 30,36 40,78 36,79 49,64 168,29 46,16 77,86 5,52 12,89 2,34 unknown gi|238908983|gb|ACF87376.2| unknown [Zea mays]
1,07 5,20 9,49 6,00 4,04 6,68 11,70 17,58 16,55 5,52 11,72 2,12 retrotransposon protein 
gi|242043562|ref|XP_002459652.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_02g008042 [Sorghum bicolor] 
gi|241923029|gb|EER96173.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_02g008042 [Sorghum bicolor]
4,26 21,84 22,77 8,40 41,64 27,68 41,40 52,75 24,33 5,49 8,48 1,54 probable glutathione s-transferase gstu6-like gi|326521584|dbj|BAK00368.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
274,97 754,05 1242,76 639,26 580,98 805,68 1496,57 646,19 2686,15 5,47 9,58 1,75 vacuolar processing enzyme 4 gi|326502326|dbj|BAJ95226.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,58 106,09 273,22 146,32 114,01 904,00 696,54 881,37 1043,32 5,47 30,13 5,51 e3 ubiquitin-protein ligase bah1 gi|475597960|gb|EMT23779.1| E3 ubiquitin
156,67 298,50 481,92 346,62 723,30 791,36 1556,86 1255,02 1611,69 5,46 15,40 2,82 cata2_horvu ame: full=catalase isozyme 2 gi gi|323709969|gb|ADY02963.1| catalase [Triticum aestivum]
47,96 210,10 218,19 143,92 234,50 50,59 539,05 87,92 780,54 5,45 9,85 1,81 adipocyte plasma membrane-associated gi|326532460|dbj|BAK05159.1| predicted protein 
13,86 110,25 177,40 145,12 117,65 191,87 283,47 168,14 206,33 5,40 8,33 1,54 protein argonaute 18 gi|474298551|gb|EMS61534.1| Protein argonaute 18 [Triticum urartu]
21,32 107,13 204,91 99,55 153,23 230,06 251,98 194,52 210,22 5,39 8,47 1,57 amino acid permease 8-like gi|475546279|gb|EMT10658.1| hypothetical protein F775_06068 [Aegilops tauschii]
4,26 10,40 18,02 7,20 16,17 39,14 56,69 35,17 65,21 5,38 20,40 3,79 auxin-induced protein 5ng4 gi|474265415|gb|EMS60690.1| Auxin
47,96 234,02 358,60 173,91 287,86 406,66 462,56 526,40 414,60 5,38 9,24 1,72 predicted protein 
gi|326517220|dbj|BAJ99976.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326533376|dbj|BAJ93660.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,13 5,20 4,74 8,40 7,28 12,41 11,70 7,69 11,68 5,33 9,04 1,70 #N/A 
7,46 15,60 23,72 13,19 31,94 31,50 46,80 163,75 89,54 5,29 20,76 3,93 pleiotropic drug resistance protein 12 gi|475610396|gb|EMT27729.1| Pleiotropic drug resistance protein 12 [Aegilops tauschii]
13,86 47,84 72,10 35,98 45,28 84,96 111,59 114,29 127,49 5,29 11,52 2,18 serine threonine-protein kinase receptor gi|475481665|gb|EMT02904.1| Putative serine/threonine
3,20 34,32 40,79 40,78 41,24 58,23 43,20 35,17 57,42 5,29 6,53 1,23 cytochrome p450 86a1 gi|475615602|gb|EMT29499.1| Cytochrome P450 86A1 [Aegilops tauschii]
38,37 125,85 170,76 131,93 124,93 168,96 471,56 148,36 133,33 5,24 8,73 1,67 leucoanthocyanidin dioxygenase gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,18 78,01 58,82 92,35 87,33 103,10 100,79 179,13 89,54 5,21 7,78 1,49 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475495196|gb|EMT03820.1| Putative LRR receptor
11,72 23,92 32,25 34,78 29,92 60,14 52,20 63,74 47,69 5,21 9,64 1,85 hypothetical protein TRIUR3_34546 gi|473993206|gb|EMS51938.1| hypothetical protein TRIUR3_34546 [Triticum urartu]
4,26 4,16 6,64 17,99 8,89 19,09 17,10 20,88 17,52 5,20 10,28 1,98 disease resistance rpp13-like protein 1 gi|475595950|gb|EMT23222.1| Putative disease resistance RPP13
18,12 31,20 55,97 25,19 74,80 83,05 279,88 251,66 164,48 5,18 21,56 4,16 disease resistance protein rpm1-like isoform 1 gi|357125224|ref|XP_003564295.1| PREDICTED: disease resistance protein RPM1
5,33 12,48 27,51 17,99 17,79 53,46 41,40 52,75 32,12 5,13 12,18 2,37 hypothetical protein F775_26485 gi|475474400|gb|EMT02530.1| hypothetical protein F775_26485 [Aegilops tauschii]
6,39 32,24 37,95 29,98 45,69 46,78 79,19 40,66 68,13 5,13 8,25 1,61 ring-h2 finger protein atl1n precursor gi|326521374|dbj|BAJ96890.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,26 15,60 10,44 14,39 15,77 11,46 9,90 17,58 23,36 5,12 5,68 1,11 hypothetical protein F775_33034 gi|475557377|gb|EMT12835.1| hypothetical protein F775_33034 [Aegilops tauschii]
196,10 424,35 529,36 557,70 984,88 1190,38 1861,93 1405,58 1303,17 5,10 11,76 2,31 hypothetical protein TRIUR3_08764 gi|474396305|gb|EMS65718.1| hypothetical protein TRIUR3_08764 [Triticum urartu]
3,20 14,56 18,97 6,00 14,55 9,55 16,20 15,39 31,14 5,08 6,78 1,34 cadmium zinc-transporting atpase 3 gi|473894779|gb|EMS48900.1| Cadmium/zinc
12,79 27,04 39,84 28,78 40,03 43,91 38,70 65,94 49,64 5,06 7,39 1,46 vesicle-associated protein 1-1 gi|474325168|gb|EMS62432.1| Vesicle
1,07 3,12 2,85 3,60 10,92 11,46 27,90 13,19 32,12 5,05 20,87 4,13 nicotianamine aminotransferase b gi|326515412|dbj|BAK03619.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
69,28 339,06 369,98 233,88 490,82 650,08 611,05 1095,67 632,61 5,03 10,50 2,09 
low quality protein: probable glutathione s-
transferase gstu6-like gi|475600098|gb|EMT24434.1| hypothetical protein F775_32163 [Aegilops tauschii]
6,39 12,48 20,87 3,60 19,81 37,23 59,39 41,76 40,88 5,02 15,85 3,16 hypothetical protein TRIUR3_31172 gi|474102563|gb|EMS55275.1| hypothetical protein TRIUR3_31172 [Triticum urartu]
2,13 21,84 21,82 21,59 19,00 24,82 28,80 23,08 36,01 5,02 6,71 1,34 #N/A 
11,72 33,28 29,41 44,38 56,60 81,14 121,49 180,23 93,43 5,00 14,55 2,91 myb family transcription factor gi|475590674|gb|EMT21538.1| Putative Myb family transcription factor [Aegilops tauschii]
61,81 286,02 230,53 268,66 379,64 693,04 674,04 328,59 251,10 5,00 8,36 1,67 jacalin-related lectin 1 gi|310877436|gb|ADP37001.1| jacalin
44,76 99,85 141,35 130,73 147,57 149,87 163,79 134,07 224,82 4,99 6,46 1,29 cytochrome p450 86b1 gi|475615602|gb|EMT29499.1| Cytochrome P450 86A1 [Aegilops tauschii]
2,13 7,28 9,49 8,40 11,72 11,46 26,10 30,77 20,44 4,93 11,86 2,41 hypothetical protein TRIUR3_19550 gi|474156948|gb|EMS57156.1| hypothetical protein TRIUR3_19550 [Triticum urartu]
23,45 80,09 88,23 86,35 90,97 99,28 99,89 190,12 74,94 4,93 6,62 1,34 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475495196|gb|EMT03820.1| Putative LRR receptor
24,51 108,17 122,38 103,15 151,61 197,60 303,27 168,14 182,00 4,91 8,61 1,75 hypothetical protein F775_25044 gi|475573851|gb|EMT16821.1| hypothetical protein F775_25044 [Aegilops tauschii]
43,70 89,45 146,10 105,54 120,48 147,01 178,18 192,32 137,23 4,90 6,95 1,42 wrky transcription factor 72 gi|475544691|gb|EMT10371.1| hypothetical protein F775_52350 [Aegilops tauschii]
128,96 569,96 276,06 343,02 707,53 596,62 476,06 2090,23 653,05 4,89 9,83 2,01 bowman-birk type trypsin inhibitor gi|474264828|gb|EMS60660.1| Bowman
0,00 2,13 8,32 4,74 11,99 10,11 18,14 15,30 20,88 36,01 4,60 11,80 2,57 af266465_1 aspartic protease gi|14193251|gb|AAK55849.1|AF266465_1 aspartic protease [Manihot esculenta]
1,50 13,86 27,04 42,69 23,99 38,81 46,78 45,90 54,95 64,23 4,59 7,33 1,60 af374405_1 long cell-linked locus protein gi|473996243|gb|EMS52042.1| hypothetical protein TRIUR3_09949 [Triticum urartu]
23,93 13,86 74,89 86,33 65,96 65,90 77,32 97,19 108,80 122,63 4,57 6,34 1,39 ac091774_27 transcription factor gi|474086602|gb|EMS54685.1| hypothetical protein 
22,43 27,71 72,81 97,71 94,75 144,74 95,46 115,19 130,78 114,84 4,57 5,09 1,11 epoxide hydrolase 2 gi|474237122|gb|EMS59633.1| Epoxide hydrolase 2 [Triticum urartu]
4,49 22,38 66,56 37,95 39,58 52,96 130,78 6,30 153,86 33,09 4,56 7,51 1,64 purple acid phosphatase 2 gi|474036631|gb|EMS53150.1| Purple acid phosphatase 2 [Triticum urartu]
1,50 4,26 10,40 12,33 3,60 10,11 22,91 39,60 30,77 25,30 4,56 14,84 3,25 #N/A 
17,94 13,86 42,64 55,02 51,57 124,93 145,10 296,97 191,22 197,57 4,56 13,81 3,03 
iron-sulfur cluster assembly enzyme 
mitochondrial-like 
gi|357132486|ref|XP_003567861.1| PREDICTED: iron
distachyon] 
1,50 6,39 31,20 40,79 28,78 26,68 37,23 61,19 52,75 50,61 4,55 7,21 1,58 universal stress protein a-like protein gi|473986473|gb|EMS51706.1| Universal stress protein A
5,98 19,18 37,44 44,59 27,59 35,98 30,55 78,29 41,76 44,77 4,53 6,08 1,34 #N/A 
5,98 19,18 24,96 50,28 38,38 55,79 206,19 703,74 272,54 261,80 4,53 38,63 8,53 nac domain transcription factor gi|66275774|gb|AAY44098.1| NAC domain transcription factor [Triticum aestivum]
4,49 3,20 12,48 23,72 11,99 16,98 19,09 21,60 8,79 18,49 4,53 4,73 1,04 hypothetical protein F775_13841 gi|475615176|gb|EMT29342.1| hypothetical protein F775_13841 [Aegilops tauschii]
2,99 9,59 19,76 27,51 17,99 21,02 17,18 19,80 21,98 31,14 4,50 4,70 1,04 hypothetical protein F775_17848 gi|475488627|gb|EMT03376.1| hypothetical protein F775_17848 [Aegilops 
203,37 345,31 764,46 788,35 799,97 1313,17 1959,79 3728,37 2416,62 2084,68 4,49 12,49 2,78 predicted protein 
gi|326490093|dbj|BAJ94120.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516896|dbj|BAJ96440.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 4,26 13,52 5,69 4,80 9,30 22,91 13,50 19,78 12,65 4,49 9,28 2,07 hypothetical protein F775_06697 gi|475525787|gb|EMT07212.1| hypothetical protein F775_06697 [Aegilops 
7,48 7,46 28,08 31,31 19,19 45,69 35,32 58,49 73,63 105,11 4,49 9,85 2,19 myb family transcription factor gi|475490418|gb|EMT03495.1| Putative Myb family transcription factor [Aegilops tauschii]
28,41 18,12 132,09 64,51 92,35 151,61 200,47 467,96 482,45 55,47 4,49 12,29 2,74 #N/A 
1,50 0,00 1,04 1,90 0,00 8,49 16,23 26,10 38,46 34,06 4,49 45,09 10,05 cytochrome p450 71c4 gi|47562442
106,17 88,46 229,86 429,75 311,83 295,54 956,51 1706,25 1227,54 496,35 4,48 15,50 3,46 phenolic glucoside malonyltransferase 1-like gi|326498941|dbj|BAK02456.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,96 15,99 54,08 38,90 45,58 41,64 56,32 35,10 82,42 29,20 4,46 5,02 1,13 sarcosine oxidase gi|473923175|gb|EMS49746.1| putative sarcosine oxidase [Triticum urartu]
2,99 2,13 8,32 11,38 4,80 12,94 24,82 20,70 24,18 12,65 4,45 9,79 2,20 wrky transcription factor 65 gi|326516030|dbj|BAJ88038.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,98 2,13 15,60 12,33 20,39 22,24 32,46 27,90 46,16 48,66 4,45 9,78 2,20 auxin-induced protein 5ng4 gi|474265415|gb|EMS60690.1| Auxin
4,49 7,46 17,68 17,08 15,59 26,68 103,10 250,18 94,51 97,32 4,44 31,44 7,08 disease resistance protein rga2 gi|326512620|dbj|BAJ99665.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,48 10,66 26,00 44,59 39,58 48,52 52,50 84,59 37,36 66,18 4,44 6,73 1,52 #N/A 
23,93 22,38 87,37 128,07 82,76 72,37 125,05 97,19 108,80 105,11 4,44 5,22 1,18 wall-associated receptor kinase 3 gi|475530598|gb|EMT07921.1| Wall
0,00 0,00 1,04 0,95 1,20 2,02 6,68 9,90 13,19 5,84 4,41 30,12 6,84 #N/A 
10,47 10,66 82,17 111,94 29,98 73,99 215,74 85,49 315,40 182,00 4,40 11,78 2,68 tellurite resistance protein teha gi|475536127|gb|EMT08868.1| Tellurite resistance protein tehA [Aegilops tauschii]
25,42 57,55 208,01 142,30 75,56 153,63 457,25 24,30 431,89 84,67 4,38 7,54 1,72 purple acid phosphatase 2 gi|474036631|gb|EMS53150.1| Purple acid phosphatase 2 [Triticum urartu]
4,49 6,39 20,80 20,87 17,99 21,83 16,23 24,30 23,08 31,14 4,37 5,08 1,16 wall-associated receptor kinase 5 gi|474258941|gb|EMS60448.1| Wall
5,98 20,25 45,76 50,28 57,57 71,97 43,91 74,69 82,42 99,27 4,37 5,82 1,33 hypothetical protein TRIUR3_22034 gi|474414658|gb|EMS67126.1| hypothetical protein TRIUR3_22034 [Triticum urartu]
74,77 59,68 338,02 370,93 265,06 370,34 717,86 269,08 1172,59 726,04 4,37 9,38 2,15 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase 
flavanone 4-reductase gi|326521892|dbj|BAK04074.1| predicted 
130,10 137,49 959,99 1439,13 965,49 966,69 1538,81 2447,78 1505,58 1003,41 4,35 6,53 1,50 #N/A 
5,98 1,07 5,20 11,38 9,59 24,26 26,73 34,20 28,57 54,50 4,33 12,36 2,86 hypothetical protein F775_09771 gi|475572642|gb|EMT16549.1| hypothetical protein F775_09771 [Aegilops tauschii]
1,50 1,07 6,24 10,44 8,40 13,34 14,32 13,50 20,88 13,63 4,33 7,02 1,62 hypothetical protein F775_43719 gi|475557849|gb|EMT12922.1| hypothetical protein F775_43719 [Aegilops tauschii]
1,50 1,07 4,16 10,44 13,19 16,98 16,23 8,10 17,58 21,41 4,29 6,06 1,41 protein srg1 gi|326529751|dbj|BAK0482
2,99 5,33 11,44 24,67 16,79 26,68 109,78 539,05 93,41 206,33 4,29 51,08 11,92 flavin-containing monooxygenase 1 gi|474273614|gb|EMS60971.1| putative flavin
1,50 3,20 8,32 4,74 7,20 9,30 11,46 12,60 15,39 10,71 4,27 7,24 1,70 retrotransposon protein gi|284434618|gb|ADB85341.1| putative retrotransposon protein [Phyllostachys edulis]
1615,03 1788,37 4091,65 4809,76 5224,42 6668,55 5045,04 8427,75 4417,84 9703,22 4,23 5,61 1,33 
probable glutamate carboxypeptidase 2-like 
isoform 1 
gi|357136352|ref|XP_003569769.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
distachyon] 
11,96 8,53 31,20 35,10 47,97 38,00 59,18 26,10 40,66 31,14 4,23 4,36 1,03 probable carboxylesterase 18-like gi|326496463|dbj|BAJ94693.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
2,99 1,07 7,28 6,64 1,20 2,02 13,36 8,10 18,68 7,79 4,23 11,82 2,80 disease resistance protein rpm1 gi|475621767|gb|EMT31615.1| hypothetical protein F775_15007 [Aegilops tauschii]
5,98 0,00 11,44 13,28 10,79 14,15 15,27 24,30 17,58 28,22 4,22 7,26 1,72 
eukaryotic peptide chain release factor subunit 1-
2 gi|474340663|gb|EMS62668.1| hypothetical protein TRIUR3_11331 [Triticum urartu]
542,83 337,85 1448,82 1676,30 1536,38 1205,63 1925,42 1000,71 2608,94 1209,74 4,22 4,85 1,15 abc transporter c family member 8-like gi|475584216|gb|EMT19704.1| ABC 
0,00 7,46 4,16 8,54 7,20 11,32 19,09 10,80 21,98 19,46 4,18 9,56 2,29 hypothetical protein TRIUR3_04504 gi|474142525|gb|EMS56620.1| hypothetical protein TRIUR3_04504 [Triticum urartu]
158,51 438,03 887,18 904,08 847,95 888,66 1038,60 1065,51 857,19 972,27 4,18 4,66 1,11 #N/A 
13,46 19,18 45,76 81,59 40,78 48,52 73,50 49,50 85,72 32,12 4,18 4,65 1,11 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC101768574 gi|514790836|ref|XP_004972175.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101768574 [Setaria italica]
8,97 3,20 24,96 20,87 19,19 18,19 12,41 21,60 49,45 23,36 4,18 5,36 1,28 hypothetical protein F775_19606 gi|475555177|gb|EMT12382.1| hypothetical protein F775_19606 [Aegilops tauschii]
14,95 27,71 63,44 67,36 58,77 71,97 54,41 71,09 59,34 97,32 4,18 4,50 1,08 kelch-like protein 7 gi|474296975|gb|EMS61484.1| BTB/POZ domain
7,48 5,33 33,28 24,67 14,39 22,24 33,41 27,00 28,57 21,41 4,17 4,87 1,17 u-box domain-containing protein 4 gi|222617887|gb|EEE54019.1| hypothetical protein OsJ_00679 [Oryza sativa Japonica Group]
201,88 238,73 680,21 400,34 382,60 1095,66 1717,32 1970,82 3025,45 878,84 4,16 12,33 2,97 subtilisin-chymotrypsin inhibitor-2a gi|473786981|gb|EMS46242.1| Subtilisin
0,00 1,04 4,74 1,20 3,23 5,73 8,10 8,79 13,63 4,01 14,23 3,55 
probable inorganic phosphate transporter 1-10-
like gi|357118052|ref|XP_003560773.1| PREDICTED: probable inorganic phosphate transporter 1
12,79 24,96 24,67 26,39 21,83 30,55 24,30 23,08 35,04 4,01 4,63 1,15 predicted protein gi|326516830|dbj|BAJ96407.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6,39 11,44 14,23 17,99 16,58 25,77 13,50 26,38 27,25 4,01 6,18 1,54 #N/A 
73,54 141,45 152,74 133,13 166,17 163,24 214,18 263,75 175,18 4,00 5,51 1,38 formin-like protein 3-like gi|475603960|gb|EMT25586.1| hypothetical protein F775_03438 [Aegilops tauschii]
11,72 50,96 68,30 34,78 48,52 90,69 57,59 87,92 52,56 4,00 5,71 1,43 hypothetical protein F775_06409 gi|475587446|gb|EMT20549.1| hypothetical protein F775_06409 [Aegilops tauschii]
37,30 92,57 141,35 127,13 164,55 225,28 571,45 236,28 331,88 4,00 10,39 2,60 f-box lrr-repeat protein 23-like gi|326488345|dbj|BAJ93841.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
18,12 64,48 113,84 64,77 68,73 147,96 181,78 159,35 128,47 4,00 7,92 1,98 
actin cytoskeleton-regulatory complex protein 
pan1-like gi|473813848|gb|EMS46854.1| hypothetical 
8,53 15,60 21,82 15,59 29,11 19,09 19,80 29,67 18,49 3,99 4,23 1,06 #N/A 
5,33 19,76 24,67 15,59 19,41 23,86 13,50 29,67 51,58 3,98 5,95 1,49 #N/A 
27,71 47,84 44,59 39,58 72,77 173,74 1369,68 226,39 236,50 3,98 38,95 9,80 at hook motif-containing 
gi|297720225|ref|NP_001172474.1| Os01g0630700 [Oryza sativa Japonica Group] gi|255673487|dbj|BAH91204.1| 
Os01g0630700 [Oryza sativa Japonica Group]
44,76 123,77 103,41 105,54 171,02 210,97 636,24 250,56 193,68 3,98 10,19 2,56 zn-dependent hydrolase gi|326529991|dbj|BAK08275.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
85,26 402,51 573,00 404,18 452,82 624,31 886,42 920,93 403,90 3,96 6,13 1,55 tpa: nac transcription partial gi|326519486|dbj|BAK00116.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,66 55,12 53,13 62,37 36,79 85,91 40,50 51,65 41,85 3,96 4,20 1,06 
low quality protein: probable indole-3-acetic 
acid-amido synthetase -like gi|475612472|gb|EMT28424.1| hypothetical protein F775_01123 [Aegilops tauschii]
9,59 29,12 41,74 41,98 44,88 90,69 109,79 58,25 101,22 3,96 9,03 2,28 pumilio-like protein 1 gi|473808492|gb|EMS46736.1| Pumilio
164,13 430,59 661,22 478,55 460,50 352,25 565,15 533,00 961,56 3,95 4,69 1,19 hypothetical protein TRIUR3_22720 gi|473964797|gb|EMS51206.1| hypothetical protein TRIUR3_22720 [Triticum urartu]
3651,35 8281,08 5984,21 5713,76 7418,53 9933,53 12844,56 17592,22 10420,50 3,95 7,31 1,85 chitinase 8 gi|475590354|gb|EMT21445.1| Chitinase 8 [Aegilops tauschii]
4,26 27,04 23,72 21,59 24,26 58,23 132,29 54,95 60,34 3,94 12,47 3,17 cytokinin-o-glucosyltransferase 2 gi|475613156|gb|EMT28665.1| Cytokinin
3,20 5,20 6,64 0,00 12,53 14,32 13,50 32,97 16,55 3,94 12,50 3,17 #N/A 
268,58 982,87 1656,38 1067,43 870,46 1374,62 1152,80 1478,11 1053,05 3,92 4,33 1,11 tpa: sulfate transporter gi|326494832|dbj|BAJ94535.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,26 15,60 28,46 19,19 19,81 56,32 242,08 46,16 70,07 3,91 19,50 4,99 probable cellulose synthase a catalytic subunit 2 gi|473887609|gb|EMS48272.1| hypothetical protein TRIUR3_10943 [Triticum urartu]
10,66 49,92 29,41 49,17 26,28 35,32 27,90 57,15 55,47 3,90 4,43 1,14 #N/A 
130,02 346,34 245,71 272,26 340,83 392,34 435,56 443,98 391,24 3,89 5,37 1,38 65-kda microtubule-associated protein 7-like gi|475578182|gb|EMT18033.1| hypothetical protein F775_05328 [Aegilops tauschii]
103,38 204,89 289,34 267,46 369,94 275,88 95,39 884,67 326,04 3,88 5,43 1,40 hypothetical protein TRIUR3_15449 gi|474242976|gb|EMS59882.1| hypothetical protein TRIUR3_15449 [Triticum urartu]
3,20 29,12 47,43 28,78 27,90 16,23 37,80 40,66 43,80 3,88 4,03 1,04 
probable peptide nitrate transporter at3g43790-
like gi|326509905|dbj|BAJ87168.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27,71 61,36 57,87 44,38 82,07 239,60 1307,58 179,13 182,97 3,85 29,95 7,77 hypothetical protein F775_27637 gi|475570242|gb|EMT15977.1| hypothetical protein F775_27637 [Aegilops tauschii]
4,26 15,60 12,33 6,00 14,55 23,86 9,90 29,67 16,55 3,85 6,35 1,65 #N/A 
11,72 36,40 52,18 50,37 61,45 173,74 164,69 335,18 322,14 3,85 19,12 4,97 organic cation carnitine transporter 4-like gi|326515456|dbj|BAK03641.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
58,62 252,74 264,68 232,68 219,94 256,79 206,98 242,87 389,30 3,85 4,34 1,13 hypothetical protein F775_00573 gi|475564417|gb|EMT14530.1| hypothetical protein F775_00573 [Aegilops tauschii]
151,34 342,18 556,87 291,44 444,33 453,43 707,34 529,70 822,39 3,84 5,90 1,54 ccaat-box transcription factor complex whap4 gi|45861203|gb|AAS78478.1| CCAAT
37,49 396,27 576,79 443,76 437,45 387,57 559,75 459,37 930,42 3,84 4,83 1,26 hypothetical protein TRIUR3_22720 gi|473964797|gb|EMS51206.1| hypothetical protein TRIUR3_22720 [Triticum urartu]
29,84 56,16 101,51 56,37 78,03 121,23 131,39 76,93 126,52 3,83 5,99 1,56 flavonol synthase flavanone 3-hydroxylase gi|475608973|gb|EMT27219.1| Flavonol synthase/flavanone 3
2,13 13,52 10,44 4,80 9,70 22,91 17,10 20,88 14,60 3,83 7,52 1,96 beta-glucosidase 5 gi|224029189|gb|ACN33670.1| unknown [Zea mays]
6,39 31,20 13,28 19,19 26,68 31,50 45,00 61,54 30,17 3,83 7,13 1,86 #N/A 
3,20 7,28 17,08 9,59 22,24 14,32 43,20 30,77 25,30 3,83 7,74 2,02 
tgacg-sequence-specific dna-binding protein tga- 
-like gi|326519522|dbj|BAK00134.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
130,02 241,30 388,01 184,70 385,70 853,41 1942,03 807,74 1233,10 3,80 15,32 4,03 ribonuclease 1 gi|474253786|gb|EMS60319.1| Ribonuclease 1 [Triticum urartu]
177,98 397,31 561,61 466,55 528,83 878,23 948,52 1093,47 720,20 3,79 7,07 1,86 tropinone reductase 1 gi|326500940|dbj|BAJ95136.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,33 20,80 8,54 14,39 19,41 21,96 25,20 24,18 9,73 3,78 4,85 1,28 ribonuclease h protein gi|475601524|gb|EMT24848.1| Putative ribonuclease H protein [Aegilops tauschii]
19,18 38,48 51,23 65,96 67,11 57,28 63,89 76,93 43,80 3,77 4,09 1,09 predicted protein gi|326496993|dbj|BAJ98523.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
62,88 147,69 109,10 74,36 116,03 347,47 28,80 412,11 123,60 3,77 7,69 2,04 purple acid phosphatase 2 gi|474139652|gb|EMS56489.1| Myosin
17,05 27,04 38,90 35,98 31,13 21,96 22,50 41,76 54,50 3,77 3,99 1,06 
transcription initiation factor tfiid subunit 7-like 
protein gi|473865056|gb|EMS47599.1| hypothetical protein TRIUR3_32599 [Triticum urartu]
522,23 1179,44 1158,33 1264,13 1495,11 1102,56 2337,99 1146,22 2095,39 3,76 4,93 1,31 zinc transporter 7-like gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc transporter
72,47 258,98 202,07 179,90 373,98 363,70 441,86 925,33 526,52 3,76 8,35 2,22 cytochrome p450 71d7 gi|475568360|gb|EMT15466.1| Cytochrome P450 71D7 [Aegilops tauschii]
49,03 96,73 149,89 99,55 140,29 233,88 120,59 350,57 298,79 3,75 7,74 2,06 protein transparent testa 12 gi|326517475|dbj|BAK03656.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
18,12 54,08 51,23 57,57 63,07 128,87 117,89 150,56 165,45 3,75 9,34 2,49 proline iminopeptidase-like gi|364284080|gb|AEV23270.2| putative prolyl aminopeptidase 1 [Secale cereale x Triticum durum]
13,86 23,92 56,92 41,98 50,94 83,05 60,29 107,70 43,80 3,75 6,36 1,70 predicted protein gi|326498123|dbj|BAJ94924.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,51 62,40 73,05 56,37 57,82 59,18 46,80 72,53 91,48 3,75 4,05 1,08 chaperone protein dnaj 10 gi|473889705|gb|EMS48536.1| hypothetical protein TRIUR3_00706 [Triticum urartu]
2,99 2,13 14,56 17,08 13,19 24,66 23,86 17,10 27,47 13,63 3,67 4,34 1,18 ripening-related protein 6-like gi|475557377|gb|EMT12835.1| hypothetical protein F775_33034 [Aegilops tauschii]
4,49 8,53 26,00 37,95 32,38 28,71 38,18 55,80 52,75 37,96 3,67 5,43 1,48 ferritin 2a gi|210061149|gb|ACJ05655.1| ferritin 2B [Triticum aestivum]
462,08 303,75 1064,00 1391,70 1309,70 1367,75 1304,93 1503,77 1435,25 1221,42 3,67 3,90 1,06 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase-like gi|326499878|dbj|BAJ90774.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,49 10,66 11,44 15,18 26,39 27,09 19,09 27,00 24,18 29,20 3,67 4,55 1,24 #N/A 
44,86 9,59 78,01 57,87 103,15 56,60 67,78 107,09 60,44 106,08 3,65 4,21 1,15 beta-glucosidase 5 
gi|326510925|dbj|BAJ91810.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326513384|dbj|BAK06932.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,99 4,26 7,28 14,23 2,40 10,51 21,96 54,00 23,08 35,04 3,63 14,13 3,89 transcription factor bhlh51-like gi|357127665|ref|XP_003565499.1| PREDICTED: transcription factor bHLH51
7,48 7,46 26,00 18,02 37,18 23,45 39,14 23,40 28,57 18,49 3,63 3,80 1,05 glutathione s-transferase gstu6 
gi|326497207|dbj|BAK02188.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530694|dbj|BAK01145.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,99 4,26 15,60 12,33 8,40 6,47 29,59 47,70 39,56 25,30 3,61 11,99 3,32 plama membrane protein gi|475606172|gb|EMT26308.1| hypothetical protein F775_29429 [Aegilops tauschii]
80,75 122,56 332,82 388,01 296,24 476,67 525,03 250,18 1296,78 645,26 3,61 6,57 1,82 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-1-
like protein gi|475455405|gb|EMT01832.1| 1
20,94 11,72 38,48 72,10 55,17 68,73 87,82 80,99 73,63 130,41 3,60 5,73 1,59 probable serine protease do-like htra-like gi|357119421|ref|XP_003561439.1| PREDICTED: probable serine protease 
8,97 39,43 74,89 75,89 94,75 103,50 87,82 106,19 107,70 70,07 3,58 3,81 1,07 wrky transcription factor 72 gi|474136645|gb|EMS56359.1| putative WRKY transcription factor 72 [Triticum urartu]
128,60 213,16 666,69 917,36 638,06 577,75 1701,09 832,43 1666,03 1728,48 3,58 7,57 2,12 serine carboxypeptidase-like 19 gi|474111529|gb|EMS55666.1| Serine carboxypeptidase
16,45 43,70 100,89 68,30 82,76 96,63 100,23 84,59 154,95 74,94 3,57 4,24 1,19 bag family molecular chaperone regulator 6-like gi|474089050|gb|EMS54795.1| hypothetical protein TRIUR3_05584 [Triticum urartu]
8,97 5,33 28,08 24,67 38,38 49,32 17,18 90,89 21,98 95,38 3,56 5,72 1,61 hypothetical protein TRIUR3_20598 gi|474420471|gb|EMS67515.1| hypothetical protein TRIUR3_20598 [Triticum urartu]
17,94 53,29 53,04 74,00 67,16 83,29 18,14 153,89 35,17 107,06 3,56 4,03 1,13 dehydrin dhn3 gi|17980974|gb|AAL50791.1|AF453444_1 dehydrin WZY1
14,95 26,64 67,60 88,23 58,77 84,50 93,55 72,89 52,75 93,43 3,55 3,71 1,05 lactase-phlorizin hydrolase 
gi|326510925|dbj|BAJ91810.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326513384|dbj|BAK06932.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
255,71 335,72 1044,24 702,02 777,19 1268,70 1597,04 1851,14 2392,45 1150,37 3,55 6,54 1,84 basic 7s globulin gi|474419827|gb|EMS67471.1| Basic 7S globulin [Triticum urartu]
7,48 12,79 47,84 41,74 20,39 42,05 47,73 34,20 140,67 227,74 3,55 10,51 2,96 hyoscyamine 6-dioxygenase gi|475624288|gb|EMT32549.1| Hyoscyamine 6
8,97 11,72 31,20 20,87 38,38 26,28 67,78 206,08 40,66 48,66 3,55 11,03 3,11 
cytokinin riboside 5 -monophosphate 
phosphoribohydrolase log-like gi|473889099|gb|EMS48449.1| hypothetical protein TRIUR3_21353 [Triticum 
8,97 9,59 30,16 27,51 29,98 18,19 63,00 52,20 41,76 44,77 3,54 6,75 1,91 wrky transcription factor 35 gi|475579091|gb|EMT18262.1| Putative WRKY transcription factor 35 [Aegilops tauschii]
420,21 456,15 1256,41 1028,36 1258,13 2050,21 2678,60 4762,38 6012,43 1743,08 3,54 9,63 2,72 probable aldo-keto reductase 2-like gi|514800734|ref|XP_004975287.1| PREDICTED: probable aldo
11,96 39,43 47,84 93,92 63,57 98,25 126,96 86,39 153,86 146,96 3,54 6,00 1,69 coatomer subunit beta -1 gi|475592357|gb|EMT22042.1| hypothetical protein F775_24233 [Aegilops tauschii]
79,26 77,80 187,21 238,12 181,10 373,98 453,43 1172,60 900,05 748,42 3,54 11,83 3,34 secologanin synthase gi|475595395|gb|EMT23021.1| Secologanin synthase [Aegilops tauschii]
61,31 75,67 149,77 239,06 183,50 203,77 240,56 314,07 411,01 307,54 3,54 5,80 1,64 serine-threonine protein kinase gi|474154143|gb|EMS57069.1| Abscisic acid
7,48 23,45 46,80 56,92 51,57 39,22 69,69 51,30 83,52 65,21 3,53 4,89 1,39 low quality protein: f-box protein at4g10400-like gi|475544578|gb|EMT10352.1| hypothetical protein F775_04666 [Aegilops tauschii]
192,91 309,07 824,78 840,52 701,63 958,20 878,23 1154,60 1511,08 858,40 3,53 4,67 1,32 secologanin synthase gi|475595395|gb|EMT23021.1| Secologanin synthase [Aegilops tauschii]
8,97 47,96 57,20 73,05 74,36 90,56 87,82 182,68 72,53 74,94 3,52 4,99 1,42 #N/A 
7,48 8,53 21,84 8,54 17,99 15,77 19,09 18,00 24,18 14,60 3,52 4,16 1,18 transposable element gi|514721595|ref|XP_004954776.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101772476 [Setaria italica]
14,95 15,99 55,12 45,54 64,77 67,11 114,55 142,19 297,82 94,40 3,51 9,81 2,79 predicted protein gi|326509667|dbj|BAJ87049.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
76,27 137,49 369,23 445,88 428,17 553,08 511,66 557,05 604,43 391,24 3,51 4,03 1,15 hypersensitive-induced response protein 1 gi|474060546|gb|EMS53976.1| Hypersensitive
29,91 53,29 113,37 173,61 143,92 169,40 190,92 122,39 183,53 222,87 3,51 4,21 1,20 receptor-like protein kinase gi|326526427|dbj|BAJ97230.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,46 12,79 59,28 40,79 63,57 79,24 20,05 135,89 40,66 157,67 3,50 5,11 1,46 hypothetical protein TRIUR3_20598 gi|474420471|gb|EMS67515.1| hypothetical protein TRIUR3_20598 [Triticum urartu]
4,49 1,07 4,16 8,54 4,80 6,06 18,14 11,70 23,08 11,68 3,50 9,59 2,74 cyanogenic beta-glucosidase gi|475561910|gb|EMT13873.1| hypothetical protein F775_31167 [Aegilops tauschii]
5,98 5,33 8,32 18,02 4,80 12,53 20,05 33,30 20,88 33,09 3,50 8,59 2,46 aldo-keto reductase family 4 member c9 gi|474205151|gb|EMS58684.1| Aldo
17,94 26,64 61,36 60,71 88,75 82,07 106,91 61,19 100,01 126,52 3,49 4,70 1,35 hypothetical protein F775_17096 gi|475562877|gb|EMT14156.1| hypothetical protein F775_17096 [Aegilops tauschii]
22,43 51,16 105,05 71,15 89,95 145,95 75,41 140,39 234,08 129,44 3,49 4,90 1,41 random slug protein 5-like gi|475613011|gb|EMT28611.1| hypothetical protein F775_13942 [Aegilops tauschii]
61,31 465,74 793,58 411,72 440,17 1017,22 808,54 1271,59 1273,70 765,94 3,48 5,38 1,55 pr17c precursor gi|475570617|gb|EMT16068.1| hypothetical protein F775_26852 [Aegilops tauschii]
37,38 131,09 199,69 267,53 206,29 226,41 283,52 421,16 306,61 254,99 3,47 4,88 1,41 wrky transcription factor 72 gi|473827198|gb|EMS47171.1| putative WRKY transcription factor 72 
1,50 10,66 19,76 21,82 15,59 35,58 32,46 21,60 47,26 32,12 3,47 4,99 1,44 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-1-
like protein gi|474084948|gb|EMS54646.1| hypothetical protein TRIUR3_04702 [Triticum urartu]
20,94 4,26 33,28 38,90 35,98 46,09 48,68 61,19 47,26 214,11 3,47 8,34 2,41 hypothetical protein TRIUR3_06543 gi|473932929|gb|EMS50020.1| hypothetical protein TRIUR3_06543 [Triticum urartu]
2,99 4,26 6,24 15,18 13,19 17,38 39,14 63,89 64,84 63,26 3,46 15,40 4,45 
ethylene-responsive transcription factor erf110-
like gi|326508380|dbj|BAJ99457.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,94 41,57 83,21 74,00 40,78 221,15 214,78 354,57 334,09 218,01 3,46 9,26 2,68 protein srg1 gi|475559706|gb|EMT13404.1| Protein SRG1 [Aegilops tauschii]
2,99 9,59 16,64 15,18 13,19 21,43 29,59 43,20 65,94 37,96 3,45 9,16 2,66 glucan endo- -beta-glucosidase 14 gi|473939568|gb|EMS50259.1| Glucan endo
1,50 2,13 0,00 2,85 2,40 11,32 9,55 14,40 13,19 6,81 3,44 9,14 2,65 hypothetical protein F775_10754 gi|475558579|gb|EMT13127.1| hypothetical protein F775_10754 [Aegilops tauschii]
1,07 2,08 3,79 3,60 5,26 14,32 37,80 24,18 14,60 3,38 20,89 6,17 agmatine coumaroyltransferase-1 gi|326509773|dbj|BAJ87102.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
132,16 350,51 374,72 374,20 397,43 311,20 440,96 465,96 324,09 3,38 3,49 1,03 fructose- - cytosolic gi|413949168|gb|AFW81817.1| hypothetical protein ZEAMMB73_780929 [Zea mays]
47,96 64,48 110,99 87,55 95,01 98,32 140,39 104,40 93,43 3,38 4,12 1,22 dynamin-related protein 1e gi|474427549|gb|EMS67793.1| Dynamin
14,92 22,88 36,05 32,38 44,47 160,37 359,07 236,28 144,04 3,38 22,37 6,63 cytochrome p450 71c4 gi|475624423|gb|EMT32600.1| Cytochrome P450 71C4 [Aegilops tauschii]
50,09 135,21 144,20 139,13 136,65 119,32 154,79 131,88 194,65 3,37 3,65 1,08 
ac068924_29 non-ltr retroelement reverse 
transcriptase 
gi|253761765|ref|XP_002489257.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_0011s003210 [Sorghum bicolor] 
gi|241947006|gb|EES20151.1| hypothetical protein 
10,66 21,84 24,67 11,99 30,73 21,00 114,29 30,77 104,14 3,37 10,20 3,03 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gso1 gi|474449085|gb|EMS68764.1| LRR receptor
5,33 10,40 8,54 4,80 15,77 19,09 24,30 20,88 19,46 3,37 7,13 2,12 hypothetical protein TRIUR3_29458 gi|473850421|gb|EMS47477.1| hypothetical protein TRIUR3_29458 [Triticum urartu]
9,59 16,64 26,56 28,78 37,60 56,32 24,30 27,47 44,77 3,36 4,69 1,39 disease resistance protein rpm1 gi|475562876|gb|EMT14155.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
63,95 116,49 136,61 124,73 185,57 378,02 1531,66 575,86 240,39 3,36 16,24 4,84 11s globulin seed storage protein 2-like gi|326516970|dbj|BAJ96477.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,05 86,33 112,89 56,37 76,82 258,70 98,09 361,56 171,29 3,35 8,98 2,68 s-type anion channel slah3 gi|474071735|gb|EMS54349.1| S
26,64 41,60 65,46 51,57 61,05 110,73 175,48 134,07 84,67 3,35 7,70 2,30 
proline-rich receptor-like protein kinase perk4-
like 
gi|326497999|dbj|BAJ94862.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326531892|dbj|BAK01322.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subs
12,79 42,64 60,71 47,97 67,92 144,14 237,58 153,86 97,32 3,35 9,67 2,89 transmembrane protein 56-like gi|326531074|dbj|BAK04888.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
21,32 27,04 42,69 23,99 35,98 78,28 96,29 72,53 69,10 3,35 8,16 2,44 zinc finger protein 1-like gi|326514238|dbj|BAJ92269.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
54,35 145,61 164,12 175,11 164,15 192,83 221,38 182,43 195,62 3,35 4,08 1,22 #N/A 
2,13 23,92 33,20 29,98 16,58 57,28 36,00 49,45 36,01 3,34 5,75 1,72 protein transparent testa 12 gi|474362231|gb|EMS63313.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
213,16 464,91 802,58 538,51 616,16 765,59 1434,47 664,87 1268,13 3,33 5,69 1,71 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
126,83 689,57 526,51 352,61 367,91 1849,05 1739,55 829,72 501,22 3,33 8,46 2,54 jacalin-related lectin 1 gi|310877436|gb|ADP37001.1| jacalin
22,38 62,40 96,76 63,57 69,14 68,73 93,59 84,62 90,51 3,33 3,85 1,16 hypothetical protein TRIUR3_24980 gi|474207499|gb|EMS58739.1| hypothetical protein TRIUR3_24980 [Triticum urartu]
114,04 212,18 237,17 251,87 209,83 567,03 318,57 272,54 315,33 3,32 5,38 1,62 #N/A 
3,20 8,32 7,59 7,20 15,77 21,96 46,80 39,56 35,04 3,32 12,24 3,69 dehydrogenase reductase sdr family member 12 gi|474292949|gb|EMS61350.1| Dehydrogenase/reductase SDR family member 12 [Triticum urartu]
190,77 530,44 746,60 501,33 811,43 1151,24 1792,64 1511,08 1602,93 3,32 7,76 2,34 predicted protein gi|326523011|dbj|BAJ88551.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,58 45,76 26,56 29,98 69,54 37,23 56,69 74,73 36,98 3,32 3,97 1,20 peroxidase 8 gi|475536483|gb|EMT08921.1| hypothetical protein F775_43716 [Aegilops tauschii]
7,46 12,48 19,92 25,19 29,11 31,50 14,40 32,97 31,14 3,31 4,21 1,27 f-box protein at5g07610-like gi|475567781|gb|EMT15347.1| hypothetical protein F775_19379 [Aegilops tauschii]
4,26 5,20 12,33 8,40 4,85 37,23 39,60 41,76 12,65 3,31 14,10 4,26 polyol transporter 6 gi|475615062|gb|EMT29310.1| Putative polyol transporter 6 [Aegilops tauschii]
63,95 180,97 203,02 129,53 232,47 448,66 537,25 420,90 407,79 3,29 8,00 2,43 polyol transporter 1 gi|414590667|tpg|DAA41238.1| TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_503211 [Zea mays]
5,33 32,24 46,48 37,18 44,47 116,46 53,10 78,03 22,38 3,29 5,53 1,68 predicted protein 
gi|326489555|dbj|BAK01758.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530728|dbj|BAK01162.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,53 9,36 18,02 9,59 24,26 21,00 45,00 50,55 36,98 3,28 8,23 2,51 UFG2 gi|157312498|gb|ABV32166.1| UFG2 [Triticum aestivum]
11,72 22,88 22,77 14,39 29,51 43,91 69,29 101,10 33,09 3,28 9,05 2,76 extended synaptotagmin-2 gi|473930162|gb|EMS49934.1| Extended synaptotagmin
329,32 848,70 676,40 750,80 1100,11 1504,44 2879,74 1986,93 1068,62 3,28 7,22 2,20 glutamate receptor gi|475622394|gb|EMT31857.1| Glutamate receptor 2.5 [Aegilops tauschii]
13,86 61,36 55,97 43,18 34,77 60,14 60,29 84,62 58,39 3,27 4,42 1,35 cytochrome p450 gi|148596802|dbj|BAF63628.1| cytochrome P450 [Lolium rigidum]
56,49 153,93 280,81 177,51 252,28 455,34 90,89 370,35 327,98 3,27 4,71 1,44 isoflavone reductase-like protein gi|475544634|gb|EMT10363.1| Isoflavone reductase
13,86 47,84 65,46 35,98 52,96 160,37 765,83 159,35 207,30 3,27 20,90 6,39 hypothetical protein F775_28195 gi|475607212|gb|EMT26631.1| hypothetical protein F775_28195 [Aegilops tauschii]
7,46 33,28 28,46 19,19 24,66 36,27 5,40 31,87 39,90 3,26 3,51 1,07 hypothetical protein F775_30240 gi|475586325|gb|EMT20269.1| hypothetical protein F775_30240 [Aegilops tauschii]
20,25 88,41 109,10 104,34 109,16 113,60 106,19 137,37 80,78 3,26 3,47 1,07 hypothetical protein TRIUR3_19360 gi|473933477|gb|EMS50048.1| hypothetical protein TRIUR3_19360 [Triticum urartu]
422,05 634,45 975,23 711,22 628,69 1853,83 7285,75 1337,44 4104,16 3,25 16,08 4,94 
lysine ketoglutarate reductase saccharopine 
dehydrogenase gi|299482520|gb|ADJ19186.1| lysine ketoglutarate reductase/saccharopine dehydrogenase [Triticum turgidum]
15,99 46,80 30,36 38,38 45,69 84,96 125,09 170,34 134,31 3,24 10,34 3,19 uncharacterized transporter ybr287w-like gi|474173723|gb|EMS57690.1| hypothetical protein TRIUR3_00891 [Triticum urartu]
5,33 28,08 18,97 28,78 18,19 32,46 25,20 13,19 33,09 3,24 3,58 1,11 transposon mutator sub-class 
gi|90265237|emb|CAH67772.1| H0322F07.9 [Oryza sativa Indica Group] gi|90399190|emb|CAH68177.1| H0403D02.5 [Oryza 
sativa Indica Group] 
4,26 29,12 28,46 19,19 25,07 65,87 32,40 38,46 34,06 3,23 5,43 1,68 formate dehydrogenase mitochondrial gi|475609346|gb|EMT27351.1| Formate dehydrogenase 2, mitochondrial [Aegilops tauschii]
4,26 8,32 16,13 17,99 21,43 32,46 23,40 16,48 20,44 3,22 4,68 1,45 cytochrome p450 94a1-like gi|357129094|ref|XP_003566202.1| 
29,84 141,45 132,81 145,12 124,93 167,05 96,29 181,33 131,39 3,22 3,41 1,06 udp-glycosyltransferase 91c1-like gi|326490273|dbj|BAJ84800.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
65,01 85,29 108,15 88,75 146,36 158,46 278,98 230,78 212,17 3,21 6,60 2,05 
low quality protein: maf-like protein 
ddb_g0281937-like 
gi|357115409|ref|XP_003559481.1| PREDICTED: LOW QUALITY 
distachyon] 
102,31 165,37 130,92 242,27 147,57 167,05 150,29 239,57 212,17 3,20 3,59 1,12 apocytochrome f gi|474451442|gb|EMS68911.1| Apocytochrome f [Triticum urartu]
7,46 19,76 28,46 13,19 36,39 44,87 78,29 72,53 36,98 3,20 7,62 2,38 cytokinin-o-glucosyltransferase 3 gi|326487756|dbj|BAK05550.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1806,49 7973,21 10458,14 8090,90 9555,27 13809,20 12150,72 13727,16 9347,99 3,20 4,35 1,36 beta-glucosidase 16 gi|473786877|gb|EMS46231.1| Beta
77,80 176,81 178,35 187,10 310,10 165,15 209,68 248,37 251,10 3,20 3,28 1,03 peptide transporter ptr1 gi|475558436|gb|EMT13091.1| Peptide transporter PTR1 [Aegilops tauschii]
276,04 501,32 701,07 548,11 610,09 1349,80 2539,57 1206,66 1380,06 3,20 8,77 2,74 kdel-tailed cysteine endopeptidase cep1 gi|474167057|gb|EMS57469.1| KDEL
130,02 183,05 189,73 265,06 313,74 205,24 235,78 276,94 280,29 3,19 3,35 1,05 hypothetical protein F775_02685 gi|475617722|gb|EMT30227.1| hypothetical protein F775_02685 [Aegilops tauschii]
10,47 18,12 35,36 38,90 17,99 60,65 83,05 152,99 131,88 116,79 3,12 9,90 3,17 nac domain-containing protein 77 gi|474354018|gb|EMS63115.1| NAC domain
28,41 28,78 67,60 70,20 59,97 82,48 111,69 71,99 132,97 99,27 3,12 4,63 1,48 pleiotropic drug resistance protein 5 gi|326530418|dbj|BAJ97635.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,48 13,86 22,88 24,67 20,39 38,41 46,78 68,39 84,62 121,66 3,12 9,43 3,02 hexose carrier protein hex6 gi|475553517|gb|EMT12033.1| Hexose carrier protein HEX6 [Aegilops tauschii]
61,31 29,84 213,22 223,89 196,70 256,33 346,52 318,57 583,55 266,67 3,11 5,29 1,70 cytokinin-o-glucosyltransferase 2 gi|475579448|gb|EMT18349.1| Cytokinin
32,90 44,76 114,41 150,84 119,94 154,85 164,19 134,99 181,33 174,21 3,11 3,77 1,21 pleiotropic drug resistance protein 4-like gi|357130458|ref|XP_003566865.1| PREDICTED: pleiotropic drug resistance protein 4
34,39 25,58 84,25 74,94 62,37 82,07 81,14 368,97 101,10 224,82 3,10 7,93 2,56 helicase-like protein gi|482565257|gb|EOA29447.1| hypothetical protein CARUB_v100253440mg, partial [Capsella rubella]
5,98 8,53 34,32 36,05 20,39 16,17 26,73 29,70 39,56 22,38 3,10 3,43 1,11 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|357154216|ref|XP_003576710.1| PREDICTED: probable auxin efflux carrier component 4
50,84 103,38 173,69 253,29 221,88 218,32 202,37 225,88 307,71 234,55 3,10 3,46 1,12 wall-associated receptor kinase 3 gi|475552750|gb|EMT11857.1| Wall
62,81 236,60 380,67 331,09 394,59 442,71 368,47 491,36 380,24 359,13 3,09 3,19 1,03 coatomer subunit beta -3 gi|475580078|gb|EMT18504.1| Putative coatomer subunit beta'
22,43 71,41 92,57 149,89 109,14 139,48 134,60 184,48 130,78 135,28 3,09 3,68 1,19 predicted protein gi|326516830|dbj|BAJ96407.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37,38 24,51 91,53 74,00 110,34 118,86 140,33 101,69 152,76 99,27 3,08 3,86 1,25 f-box protein at5g07610-like gi|475567781|gb|EMT15347.1| hypothetical protein F775_19379 [Aegilops tauschii]
8,97 22,38 31,20 65,46 39,58 44,07 91,64 108,89 80,22 111,92 3,08 6,71 2,18 #N/A 
11,96 11,72 47,84 37,00 37,18 40,03 26,73 68,39 50,55 68,13 3,07 4,04 1,32 #N/A 
5,98 20,25 28,08 31,31 27,59 30,73 52,50 142,19 39,56 86,62 3,05 8,32 2,73 #N/A 
0,00 5,33 7,28 13,28 9,59 13,75 46,78 83,69 21,98 77,86 3,05 16,00 5,25 hypothetical protein F775_43762 gi|475553596|gb|EMT12056.1| hypothetical protein F775_43762 [Aegilops tauschii]
11,96 69,28 80,09 85,38 117,54 261,58 132,69 138,59 187,92 120,68 3,05 3,24 1,06 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100832908 gi|357158886|ref|XP_003578271.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832908 [Brachypodium distachyon]
2,99 3,20 9,36 11,38 9,59 11,72 12,41 26,10 25,28 27,25 3,05 6,59 2,16 fbd-associated f-box protein at1g61330-like gi|475611150|gb|EMT27994.1| hypothetical protein F775_01862 [Aegilops tauschii]
11,96 12,79 44,72 36,05 37,18 63,88 77,32 172,78 115,39 14,60 3,04 6,35 2,09 #N/A 
0,00 15,99 40,56 21,82 34,78 25,88 41,05 25,20 49,45 38,93 3,03 3,81 1,26 #N/A 
8,97 43,70 47,84 73,05 75,56 79,65 260,60 889,12 190,12 204,38 3,03 16,96 5,59 #N/A 
8,97 18,12 40,56 36,05 37,18 35,58 36,27 46,80 46,16 57,42 3,03 3,79 1,25 hypothetical protein SORBIDRAFT_06g020403 
gi|242073484|ref|XP_002446678.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g020403 [Sorghum bicolor] 
gi|241937861|gb|EES11006.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g020403 [Sorghum bicolor]
10,47 18,12 43,68 57,87 33,58 50,54 105,01 64,79 130,78 117,76 3,03 6,82 2,25 mate efflux family protein 8 gi|326517475|dbj|BAK03656.1| predicted protein [Hord
68,79 61,81 222,58 241,91 227,88 204,58 268,24 287,97 302,22 255,96 3,03 3,76 1,24 udp-glycosyltransferase 91c1-like gi|326490273|dbj|BAJ84800.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
20,94 20,25 57,20 101,51 58,77 62,67 83,05 37,80 96,71 133,33 3,03 3,79 1,25 hypothetical protein F775_07125 gi|475489170|gb|EMT03412.1| hypothetical protein F775_07125 [Aegilops tauschii]
11,96 17,05 28,08 23,72 27,59 31,13 58,23 89,09 49,45 40,88 3,02 6,49 2,15 predicted protein gi|326530163|dbj|BAK08361.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
291,60 216,35 717,65 585,33 658,45 673,97 852,45 710,04 1047,31 628,71 3,02 3,71 1,23 predicted protein 
gi|326496583|dbj|BAJ94753.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516818|dbj|BAJ96401.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
109,16 111,91 294,34 260,88 226,68 292,71 369,43 386,97 245,07 371,78 3,01 3,85 1,28 beta-glucosidase 5-like isoform 1 
gi|326510925|dbj|BAJ91810.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326513384|dbj|BAK06932.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare
312,54 490,26 930,87 1153,58 1587,96 1258,19 1219,02 1393,98 1273,70 1260,35 3,00 3,13 1,04 vesicle-associated protein 2-1-like gi|326528895|dbj|BAJ97469.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
182,44 268,58 495,08 673,56 524,12 554,70 834,32 627,24 1047,31 477,86 3,00 3,99 1,33 ergosterol biosynthetic protein 28 gi|474311078|gb|EMS61889.1| Ergosterol biosynthetic protein 28 [Triticum urartu]
58,32 435,90 932,95 2395,39 897,12 1002,67 1436,67 3143,42 1983,63 3828,73 2,99 5,95 1,99 seed specific protein bn15d1b 
gi|326508542|dbj|BAJ95793.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326533044|dbj|BAJ93494.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,96 31,97 44,72 69,25 58,77 57,41 56,32 84,59 74,73 110,95 2,99 4,24 1,42 5 -3 exoribonuclease 2-like isoform x2 gi|475611810|gb|EMT28219.1| hypothetical protein F775_25180 
16,45 5,33 32,24 35,10 25,19 31,94 22,91 99,89 17,58 50,61 2,98 4,57 1,53 mo25-like protein gi|475598002|gb|EMT23792.1| Putative MO25
13,46 11,72 42,64 70,20 23,99 21,43 71,59 60,29 46,16 43,80 2,98 4,17 1,40 metal tolerance protein 7 gi|473930517|gb|EMS49974.1| Metal tolerance protein 7 [Triticum urartu]
118,14 72,47 225,70 258,04 236,27 231,66 281,61 298,77 227,49 212,17 2,97 3,19 1,07 sec14 cytosolic factor gi|474195845|gb|EMS58351.1| Sec14 cytosolic factor [Triticum urartu]
134,59 295,22 524,20 505,64 576,89 676,80 956,51 1263,49 723,12 912,90 2,96 5,01 1,69 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475396799|gb|EMT00756.1| Putative LRR receptor
31,40 82,06 146,65 140,40 136,73 139,48 150,83 98,09 204,41 175,18 2,96 3,31 1,12 disease resistance protein rga2 gi|475501580|gb|EMT04340.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
0,00 4,26 1,04 5,69 6,00 6,47 23,86 36,90 16,48 14,60 2,95 14,14 4,78 serine threonine-protein kinase ht1 
gi|326519216|dbj|BAJ96607.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326521222|dbj|BAJ96814.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
31,40 40,50 154,97 152,74 131,93 128,57 196,65 292,47 162,65 313,38 2,95 5,01 1,70 #N/A 
44,86 56,49 78,01 107,20 115,14 126,95 96,41 157,49 101,10 192,70 2,94 3,77 1,28 
probable glutamate carboxypeptidase 2-like 
isoform 1 
gi|357136352|ref|XP_003569769.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
distachyon] 
44,86 79,93 86,33 268,47 151,12 158,89 301,65 752,33 478,05 652,07 2,94 9,65 3,29 hypersensitive induced reaction protein 2 
gi|28476864|gb|AAN17455.2| hypersensitive
gi|326528859|dbj|BAJ97451.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
858,36 1035,93 2228,88 2030,15 2128,87 2045,36 2262,39 2098,61 2529,82 2062,30 2,94 3,12 1,06 abc transporter c family member 10 gi|475589772|gb|EMT21266.1| ABC transporter C family member 10 [Aegilops tauschii]
73,27 63,95 137,29 175,50 178,70 203,77 224,33 160,19 228,58 211,19 2,94 3,48 1,19 histone h1 gi|475515312|gb|EMT05831.1| Histone H1 [Aegilops tauschii]
16,45 23,45 87,37 125,22 44,38 89,35 186,15 249,28 204,41 370,81 2,94 8,57 2,92 fatty acyl- reductase 1 gi|300681573|emb|CBI75514.1| male sterility protein, putative, expressed [Triticum aestivum]
4,49 17,05 20,80 39,84 16,79 32,75 45,82 89,99 62,64 113,87 2,93 8,31 2,83 
l-type lectin-domain containing receptor kinase -
like gi|475515510|gb|EMT05864.1| Lectin
118,14 135,35 381,71 435,44 304,64 477,08 699,72 480,56 1202,27 621,90 2,93 5,51 1,88 predicted protein 
gi|326517220|dbj|BAJ99976.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326533376|dbj|BAJ93660.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
312,54 330,39 1017,19 635,61 671,64 1031,37 1415,67 2057,22 2203,42 999,52 2,92 5,80 1,99 basic 7s globulin gi|326487133|dbj|BAJ97919.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
containing protein 1 repeat protein E4_8-like [Oryza sativa Japonica Group] gi|113630839|dbj|BAF24520.1| Os09g0124800 [Oryza sativa Japonica 
Group] gi|222641080|gb|E
36,24 92,57 74,00 80,36 143,12 309,29 674,94 238,48 143,07 2,84 9,95 3,50 
duf246 domain-containing protein at1g04910-
like gi|326507986|dbj|BAJ86736.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
90,59 245,46 428,80 190,70 181,53 431,48 383,37 414,31 153,77 2,83 3,73 1,32 hypothetical protein TRIUR3_32617 gi|474390725|gb|EMS65281.1| hypothetical protein TRIUR3_32617 [Triticum urartu]
139,62 238,18 332,03 259,06 337,59 729,31 1929,43 740,70 899,28 2,82 10,39 3,68 predicted protein gi|326521592|dbj|BAK00372.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
74,60 177,85 142,30 185,90 203,36 256,79 557,95 396,73 55,47 2,82 5,03 1,79 isoaspartyl peptidase l-asparaginase gi|474288310|gb|EMS61236.1| Isoaspartyl 
383,68 880,94 690,63 1027,85 1181,37 904,00 4689,48 1189,08 844,77 2,82 5,68 2,02 predicted protein gi|326489436|dbj|BAK01699.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
167,33 393,15 608,10 368,20 452,01 465,84 374,37 489,04 506,09 2,81 2,83 1,01 ccaat-box transcription factor complex whap4 gi|45861203|gb|AAS78478.1| CCAAT
1404,69 2270,48 3077,49 2583,43 2934,83 5676,99 3664,47 2918,85 3509,51 2,81 4,07 1,45 thiol protease sen102 gi|475607488|gb|EMT26730.1| Thiol protease SEN102 [Aegilops tauschii]
31,97 62,40 63,56 63,57 65,50 50,59 86,39 49,45 91,48 2,80 3,06 1,09 #N/A 
29,84 97,77 75,89 75,56 85,71 197,60 388,77 275,84 250,12 2,80 9,31 3,32 threonyl-trna synthetase 
gi|115475758|ref|NP_001061475.1| Os08g0295300 [Oryza sativa Japonica Group] gi|38175524|dbj|BAD01219.1| putative 
threonyl-tRNA synthetase [Oryza sativa Japonica Gro
[Oryza sativa Japonica Group] gi|113623444|dbj|BAF23389.1| Os08g0295300 [Oryza sativa Japonica Group] 
gi|215687347|dbj|BAG91912.1| unnamed protein product [Oryza sativa Japonica Group]
12,79 38,48 50,28 43,18 50,13 40,09 68,39 60,44 63,26 2,80 3,57 1,28 #N/A 
381,55 500,28 607,15 629,67 848,23 569,89 1138,40 715,43 1328,48 2,80 4,06 1,45 zinc transporter 7-like gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc transporter [Triticum aestivum]
284,56 628,21 736,17 615,27 701,87 977,51 1810,64 1360,52 1382,98 2,79 5,76 2,06 cytochrome p450 71a22 gi|475627810|gb|EMT33782.1| Cytochrome P450 71A22 [Aegilops tauschii]
70,34 105,05 78,74 112,74 139,89 139,37 249,28 129,68 246,23 2,79 4,89 1,75 protein hva22-like gi|326508414|dbj|BAJ99474.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,53 11,44 7,59 11,99 18,60 34,37 45,00 25,28 23,36 2,79 7,20 2,58 serine threonine-protein kinase receptor gi|475471206|gb|EMT02414.1| Putative serine/threonine
31,97 48,88 124,28 45,58 71,97 69,69 200,68 158,25 183,94 2,79 5,88 2,11 predicted protein gi|326506576|dbj|BAJ91329.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
142,81 224,66 232,42 206,29 219,94 227,19 354,57 246,17 194,65 2,79 3,23 1,16 disease resistance rpp13-like protein 1 gi|475525215|gb|EMT07129.1| Putative disease resistance protein [Aegilops tauschii]
43,70 102,97 66,41 98,35 102,29 109,78 114,29 118,69 162,53 2,78 3,80 1,37 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475538074|gb|EMT09183.1| Putative LRR receptor
2,13 0,00 7,59 8,40 6,87 11,46 15,30 18,68 13,63 2,78 7,18 2,58 hypothetical protein F775_14507 gi|475601831|gb|EMT24949.1| hypothetical protein F775_14507 [Aegilops tauschii]
41,57 147,69 196,37 207,49 195,28 210,97 169,18 159,35 307,54 2,78 3,15 1,13 zinc finger ccch domain-containing protein 43 gi|472903113|gb|EMS35722.1| hypothetical protein TRIUR3_29060 [Triticum urartu]
46,89 198,65 239,06 235,07 229,64 362,75 382,47 232,98 224,82 2,77 3,70 1,33 
chromatin structure-remodeling complex protein 
syd-like gi|474419740|gb|EMS67460.1| 
87,39 258,98 258,04 201,49 306,06 437,21 409,46 338,48 405,84 2,77 4,30 1,55 homeobox-leucine zipper protein hox25-like gi|475433466|gb|EMT01252.1| hypothetical protein F775_52266 [Aegilops tauschii]
115,10 289,14 218,19 302,24 288,67 294,97 246,58 342,88 306,57 2,77 3,00 1,08 disease resistance protein rga4 gi|475467648|gb|EMT02244.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Aegilops 
27,71 49,92 53,13 50,37 64,28 130,78 203,38 106,60 205,35 2,76 8,20 2,97 transcription factor bhlh51-like gi|357127665|ref|XP_003565499.1| PREDICTED: transcription factor bHLH51
381,55 574,12 1026,46 635,66 797,69 1107,33 2126,51 914,34 1854,03 2,76 5,46 1,98 flavonol synthase flavanone 3-hydroxylase gi|475608973|gb|EMT27219.1| Flavonol synthase/flavanone 3
84,20 329,70 203,02 406,58 429,37 363,70 1191,49 425,30 298,79 2,76 4,59 1,67 hypothetical protein TRIUR3_20661 gi|474379444|gb|EMS64439.1| hypothetical protein TRIUR3_20661 [Triticum urartu]
184,38 439,95 591,02 447,36 472,63 868,68 2082,41 1249,52 1161,08 2,75 7,57 2,75 nadp-dependent malic enzyme-like isoform 1 gi|357136224|ref|XP_003569705.1| PREDICTED: NADP
7,46 17,68 26,56 14,39 23,85 65,87 31,50 47,26 28,22 2,75 5,77 2,10 #N/A 
40,50 69,69 94,87 57,57 84,50 104,05 152,09 71,43 161,56 2,75 4,39 1,60 calcium-binding protein cml8 gi|475620911|gb|EMT31275.1| Putative calcium
326,13 668,77 1124,17 781,98 750,79 1450,99 2490,98 1103,36 2017,53 2,75 5,84 2,12 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
541,41 665,65 1447,67 826,36 1029,76 1317,34 2445,08 2099,02 2083,71 2,75 5,50 2,00 abc transporter c family member 4-like gi|514805960|ref|XP_004977838.1| PREDICTED: ABC 
218,48 442,03 518,92 436,57 608,07 430,52 456,26 617,62 680,30 2,75 2,99 1,09 nuclear transcription factor y subunit a-5 gi|475609246|gb|EMT27317.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
20,25 49,92 74,00 39,58 49,73 73,50 64,79 69,23 62,29 2,75 3,48 1,27 lysine histidine transporter 1-like gi|326488273|dbj|BAJ93805.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
15,99 42,64 32,25 39,58 54,58 29,59 98,99 31,87 61,31 2,74 3,60 1,31 protein phosphatase 2c 75 gi|218194325|gb|EEC76752.1| hypothetical protein OsI_14820 [Oryza sativa Indica Group]
12,79 24,96 22,77 25,19 28,30 27,68 29,70 29,67 36,01 2,74 3,33 1,22 hypothetical protein F775_52151 gi|475601295|gb|EMT24777.1| hypothetical protein F775_52151 [Aegilops tauschii]
40,50 75,93 134,71 85,15 80,05 222,42 243,88 189,02 234,55 2,74 6,49 2,37 
probable serine threonine-protein kinase 
at4g35230-like isoform 2 
gi|297727787|ref|NP_001176257.1| 
Os10g0542800, partial [Oryza sativa Japonica Group]
84,20 102,97 152,74 155,92 187,60 581,35 1817,84 384,64 472,02 2,74 14,88 5,43 #N/A 
111,91 180,97 259,94 188,30 201,75 419,07 284,37 183,53 273,48 2,73 3,82 1,40 #N/A 
306,94 749,89 673,56 645,26 843,78 938,37 1051,11 1589,10 1090,03 2,73 4,37 1,60 kynurenine formamidase-like gi|357138727|ref|XP_003570941.1| PREDICTED: kynurenine formamidase
17,05 33,28 42,69 17,99 40,83 29,59 76,49 45,06 70,07 2,73 4,47 1,64 hypothetical protein F775_19609 gi|475627075|gb|EMT33563.1| hypothetical protein F775_19609 [Aegilops tauschii]
73,54 188,25 262,78 224,28 228,43 284,47 294,27 254,96 233,58 2,72 3,21 1,18 #N/A 
15,99 42,64 55,97 32,38 31,54 71,59 40,50 42,86 30,17 2,72 3,10 1,14 hypothetical protein TRIUR3_10108 gi|474103307|gb|EMS55319.1| hypothetical protein TRIUR3_10108 [Triticum urartu]
4,26 8,32 5,69 1,20 5,66 14,32 18,00 12,09 14,60 2,72 7,68 2,83 #N/A 
127,89 412,91 462,00 490,54 362,25 642,44 530,95 604,43 490,51 2,71 3,56 1,31 disease resistance protein rxw24l gi|474156440|gb|EMS57115.1| putative disease resistance protein RXW24L [Triticum urartu]
99,12 123,77 94,87 82,76 174,25 129,83 198,88 207,70 113,87 2,71 3,71 1,37 pr17c precursor 
gi|2266666|emb|CAA74594.1| hypothetical protein [Hordeum vulgare] 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514206|dbj|BAJ92253.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,79 33,28 39,84 43,18 35,58 44,87 54,90 59,34 43,80 2,71 3,62 1,34 #N/A 
7,48 8,53 21,84 17,08 25,19 19,41 23,86 23,40 37,36 37,96 2,67 3,92 1,47 ac025098_18 copia-type polyprotein 
gi|253761870|ref|XP_002489309.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_0010s008890 [Sorghum bicolor] 
gi|241946957|gb|EES20102.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_0010s008890 [Sorghum bicolor]
11,96 4,26 18,72 16,13 29,98 25,88 71,59 54,00 59,34 33,09 2,67 6,42 2,40 beta-glucosidase 10 gi|474382384|gb|EMS64713.1| Beta
23,93 75,67 86,33 122,38 123,53 214,68 122,19 236,68 311,01 302,68 2,67 4,74 1,78 
secretory carrier-associated membrane protein 
4-like 
gi|357121257|ref|XP_003562337.1| PREDICTED: secretory carrier
distachyon] 
67,29 88,46 206,97 267,53 206,29 172,23 282,56 784,73 282,43 389,30 2,66 5,43 2,04 protein kinase domain containing protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
128,60 52,22 211,14 255,19 136,73 120,48 302,61 185,38 292,32 190,76 2,66 3,56 1,34 auxin-induced protein 5ng4 gi|326507172|dbj|BAJ95663.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
49,35 18,12 56,16 94,87 79,16 64,69 117,42 163,79 74,73 80,78 2,65 3,93 1,48 aspartic proteinase nepenthesin-1 gi|475563299|gb|EMT14245.1| Aspartic proteinase nepenthesin
62,81 52,22 123,77 138,51 124,73 167,38 143,19 137,69 195,62 126,52 2,65 2,88 1,09 cysteine-rich receptor-like protein kinase 2 gi|475504093|gb|EMT04605.1| 
1,50 4,26 4,16 9,49 7,20 6,87 14,32 24,30 15,39 25,30 2,64 7,56 2,86 light-sensor protein kinase gi|473755075|gb|EMS45702.1| Light
47,85 68,21 116,49 157,48 139,13 177,08 195,69 160,19 258,26 236,50 2,63 3,79 1,44 coatomer subunit beta -1 gi|473794391|gb|EMS46447.1| Coatomer subunit beta'
837,42 940,01 1978,22 1861,29 2071,30 2254,39 2394,13 2583,67 3990,34 1636,02 2,63 3,41 1,30 secologanin synthase gi|474419486|gb|EMS67451.1| Secologanin synthase [Triticum urartu]
17,94 11,72 37,44 34,15 43,18 51,35 40,09 60,29 56,05 44,77 2,62 3,18 1,21 tryptophanyl-trna cytoplasmic gi|473886579|gb|EMS48164.1| hypothetical protein TRIUR3_33708 [Triticum urartu]
116,64 155,60 226,74 292,19 283,05 378,83 359,88 331,17 670,37 336,74 2,62 3,77 1,44 pleiotropic drug resistance protein 5 gi|473754234|gb|EMS45664.1| Pleiotropic drug resistance protein 5
179,45 207,83 489,88 576,79 460,55 649,71 728,36 887,32 508,82 566,43 2,62 3,24 1,24 secologanin synthase-like gi|326493524|dbj|BAJ85223.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,95 30,91 54,08 48,38 70,76 53,77 78,28 83,69 62,64 80,78 2,62 3,52 1,35 guanine deaminase gi|475583128|gb|EMT19367.1| Guanine deaminase [Aegilops tauschii]
47,85 61,81 140,41 160,33 148,72 237,73 241,51 249,28 214,30 224,82 2,62 3,54 1,35 nac domain-containing protein 18 gi|475625512|gb|EMT32999.1| NAC domain
100,19 209,96 323,46 498,05 281,85 296,76 1160,79 1327,38 959,40 1153,29 2,61 8,59 3,29 atpase-like zinc transporter gi|95114390|gb|ABF55693.1| putative ATPase
1,50 6,39 10,40 13,28 16,79 13,75 19,09 28,80 14,29 26,28 2,61 4,26 1,63 disease resistance protein rph8a gi|474299984|gb|EMS61605.1| Disease resistance protein 
41,87 51,16 94,65 99,61 100,75 138,27 122,19 89,09 253,86 133,33 2,61 3,61 1,38 vacuolar-sorting receptor 1-like isoform x1 gi|475323562|gb|EMT00255.1| hypothetical protein F775_19350 [Aegilops tauschii]
58,32 34,10 175,77 150,84 142,72 147,57 259,65 108,89 219,79 57,42 2,61 2,73 1,05 gdsl esterase lipase at1g28580-like gi|326487606|dbj|BAK05475.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,42 28,78 53,04 55,97 69,56 63,07 36,27 64,79 73,63 100,24 2,61 2,97 1,14 serine threonine-protein kinase wnk4 gi|474382236|gb|EMS64679.1| putative serine/threonine
52,34 21,32 86,33 116,69 59,97 54,99 105,01 90,89 82,42 110,95 2,61 3,19 1,22 auxin-induced protein 5ng4 gi|473744547|gb|EMS45468.1| Auxin
22,43 18,12 43,68 51,23 40,78 60,65 72,55 49,50 68,14 64,23 2,60 3,38 1,30 protein kinase chloroplastic gi|475520906|gb|EMT06543.1| Protein kinase APK1A, chloroplastic [Aegilops 
22,43 18,12 33,28 30,36 27,59 43,66 84,00 216,88 89,02 62,29 2,60 8,72 3,35 transmembrane protein 56-like gi|326531074|dbj|BAK04888.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,45 23,45 41,60 37,00 47,97 48,11 52,50 55,80 65,94 60,34 2,60 3,49 1,34 leucyl-trna cytoplasmic gi|475598169|gb|EMT23856.1| Leucyl
35,89 25,58 81,13 83,48 58,77 81,26 66,82 79,19 96,71 78,83 2,60 2,74 1,06 #N/A 
31,40 74,60 75,93 168,86 113,94 143,53 347,47 424,76 257,16 411,68 2,59 7,44 2,87 atpase-like zinc transporter gi|95114390|gb|ABF55693.1| putative ATPase
10,47 85,26 115,45 112,89 106,74 137,06 101,19 134,09 178,03 215,09 2,59 3,45 1,33 serine threonine-protein kinase receptor gi|475622058|gb|EMT31725.1| Putative serine/threonine
16,45 36,24 61,36 69,25 82,76 76,41 76,37 61,19 84,62 71,05 2,59 2,62 1,01 hypothetical protein F775_24401 gi|475603368|gb|EMT25399.1| 
607,13 1331,15 2169,60 2440,93 2440,70 2421,36 2484,82 2536,87 3226,56 3023,86 2,59 3,08 1,19 wall-associated receptor kinase 3 gi|475552750|gb|EMT11857.1| Wall
100,19 93,79 240,26 351,96 215,89 247,84 349,38 359,07 335,18 269,59 2,58 3,21 1,24 peroxisomal multifunctional enzyme type 2 
gi|474065824|gb|EMS54111.1| Peroxisomal multifunctional enzyme
Peroxisomal multifunctional enzyme type 2 [Aegilops tauschii]
56,83 187,58 188,25 244,76 201,49 293,52 815,23 840,53 992,36 484,67 2,58 8,70 3,38 udp-glycosyltransferase 83a1-like gi|357115034|ref|XP_003559298.1| PREDICTED: UDP
13,46 11,72 22,88 38,90 41,98 29,51 53,46 39,60 27,47 36,01 2,57 3,02 1,17 
serine threonine-protein kinase bri1-like protein 
2 gi|475609610|gb|EMT27441.1| hypothetical protein F775_52665 [Aegilops tauschii]
7,48 23,45 17,68 50,28 22,79 44,07 39,14 71,99 45,06 57,42 2,57 4,07 1,58 
tpa: lectin-like receptor protein kinase family 
protein gi|326519254|dbj|BAJ96626.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,43 20,25 74,89 52,18 50,37 67,92 98,32 196,18 189,02 224,82 2,57 7,42 2,89 cytochrome p450 71c2 gi|474150960|gb|EMS56958.1| Cytochrome P450 71C2 
1,50 2,13 3,12 5,69 7,20 4,45 14,32 13,50 26,38 16,55 2,57 8,88 3,46 general transcription factor 3c polypeptide 2 gi|475469615|gb|EMT02321.1| General transcription factor 3C polypeptide 2 [Aegilops tauschii]
56,83 57,55 145,61 169,81 155,92 140,29 181,37 141,29 278,04 160,58 2,57 3,20 1,24 
probable peptide nitrate transporter at1g22540-
like isoform 1 gi|326500864|dbj|BAJ95098.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
107,67 188,64 316,18 383,26 512,13 423,30 382,79 287,07 811,04 300,73 2,57 2,80 1,09 secologanin synthase gi|475524874|gb|EMT07075.1| Secologanin synthase [Aegilops tauschii]
7,48 10,66 27,04 20,87 21,59 20,22 30,55 17,10 32,97 44,77 2,57 3,59 1,40 
atp-dependent clp protease atp-binding subunit 
clpc gi|475527167|gb|EMT07413.1| ATP
408,24 1021,01 1408,26 1297,78 1448,83 2155,74 2856,15 5091,75 2960,61 411,68 2,57 4,60 1,79 thaumatin-like protein gi|1321999|emb|CAA66278.1| 
109,16 81,00 225,70 237,17 195,50 235,30 252,97 173,68 264,85 232,60 2,56 2,65 1,03 alanine aminotransferase 2 gi|326491065|dbj|BAK05632.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,48 10,66 27,04 39,84 19,19 20,22 46,78 86,39 51,65 56,45 2,56 5,81 2,27 membrane protein gi|326517158|
8,97 42,63 40,56 43,64 69,56 54,58 55,37 54,90 92,31 65,21 2,55 3,28 1,29 disease resistance protein rpp13 gi|475612678|gb|EMT28485.1| Putative disease resistance RPP8
13,46 2,13 14,56 54,07 14,39 14,15 149,87 205,18 98,91 252,07 2,55 18,55 7,27 probable beta-d-xylosidase 2-like gi|357130854|ref|XP_003567059.1| PREDICTED: probable beta
86,73 435,90 442,03 646,99 508,53 645,67 988,01 1208,59 1197,87 754,26 2,55 4,72 1,85 wall-associated receptor kinase 4-like 
gi|38347184|emb|CAE02408.2| OSJNBa0024J22.12 [Oryza sativa Japonica Group] 
OSIGBa0113B06.7 [Oryza sativa Indica Group] gi|116309536|emb|CAH66599.1| H0211A12.2 [Oryza sativa Indica Group]
285,62 1264,01 1741,09 1632,66 1123,80 2327,16 3802,16 3506,99 5712,42 4271,56 2,55 6,46 2,53 obtusifoliol 14-alpha demethylase gi|473905085|gb|EMS49354.1| Obtusifoliol 14
71,78 160,93 220,50 280,81 206,29 261,18 377,07 547,15 271,44 201,46 2,54 3,67 1,44 hypothetical protein F775_19149 gi|475546497|gb|EMT10693.1| hypothetical protein F775_19149 [Aegilops tauschii]
34,10 67,60 40,79 51,57 48,92 205,24 65,69 160,45 131,39 2,50 6,75 2,69 hypothetical protein TRIUR3_22156 gi|474390746|gb|EMS65282.1| hypothetical protein TRIUR3_22156 [Triticum urartu]
14,92 28,08 40,79 31,18 36,79 51,55 29,70 58,25 32,12 2,50 3,13 1,25 alanine aminotransferase 2 gi|326491065|dbj|BAK05632.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,45 49,92 50,28 50,37 42,05 47,73 76,49 50,55 52,56 2,50 2,95 1,18 #N/A 
61,81 108,17 109,10 111,54 143,12 232,92 463,46 504,42 168,37 2,49 7,23 2,90 abc transporter a family member 7-like gi|357141296|ref|XP_003572173.1| PREDICTED: ABC transporter A family member 7
6,39 17,68 20,87 33,58 25,88 35,32 73,79 63,74 88,57 2,48 6,62 2,67 receptor protein kinase 1 gi|474403154|gb|EMS66247.1| Putative receptor protein kinase ZmPK1 [Triticum urartu]
12,79 26,00 33,20 28,78 29,92 88,78 156,59 93,41 121,66 2,47 9,65 3,90 glucuronosyltransferase pgsip8-like gi|326508740|dbj|BAJ95892.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
118,30 265,22 329,19 343,02 341,23 412,39 273,58 469,26 296,84 2,47 2,80 1,14 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475626763|gb|EMT33467.1| hypothetical protein F775_05661 [Aegilops tauschii]
61,81 107,13 159,38 123,53 148,78 183,28 309,57 64,84 277,37 2,47 3,82 1,55 #N/A 
75,67 96,73 133,76 82,76 113,61 177,55 328,47 219,79 157,67 2,46 5,10 2,07 zinc finger protein 1-like gi|326514238|dbj|BAJ92269.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
28,78 73,85 74,00 82,76 117,25 129,83 73,79 213,20 119,71 2,46 3,80 1,54 disease resistance protein rpm1 gi|475607173|gb|EMT26615.1| Disease resistance protein RPP13 [Aegilops tauschii]
20,25 55,12 44,59 46,78 58,22 66,82 103,49 51,65 56,45 2,46 3,35 1,36 hypothetical protein TRIUR3_29820 gi|474423567|gb|EMS67623.1| hypothetical protein TRIUR3_29820 [Triticum 
101,25 343,22 420,26 293,84 329,51 648,17 545,35 1030,83 730,90 2,46 5,24 2,13 protein srg1 gi|475574188|gb|EMT16917.1| Protein SRG1 [Aegilops tauschii]
6,39 28,08 54,07 28,78 30,73 65,87 83,69 45,06 72,02 2,46 4,63 1,88 hypothetical protein F775_24109 gi|475507741|gb|EMT04984.1| hypothetical protein F775_24109 [Aegilops tauschii]
30,91 82,17 113,84 87,55 60,24 87,82 71,99 108,80 115,82 2,46 2,75 1,12 predicted protein gi|326518602|dbj|BAJ88330.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
82,06 120,65 147,99 122,33 174,66 179,46 130,49 250,56 210,22 2,45 3,34 1,36 disease resistance protein rga2 gi|475501580|gb|EMT04340.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
27,71 62,40 87,28 53,97 48,11 83,05 154,79 81,32 54,50 2,45 3,64 1,48 
bzip transcription factor domain containing 
expressed gi|300681479|emb|CBH32573.1| bZIP transcription factor domain containing protein, expressed [Triticum aestivum]
228,08 406,67 597,66 502,53 550,66 591,85 652,44 736,31 519,71 2,44 2,97 1,22 tropinone reductase 1 gi|326500940|dbj|BAJ95136.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,79 67,60 80,64 79,16 71,16 117,42 104,39 13,19 127,49 2,44 2,96 1,21 
ulp1 protease c-terminal catalytic domain 
containing expressed gi|56783712|dbj|BAD81124.1| hypothetical protein [Oryza sativa Japonica Group]
56,49 101,93 156,53 119,94 179,11 134,60 255,58 100,01 171,29 2,44 2,89 1,19 hypothetical protein F775_21329 gi|475550067|gb|EMT11387.1|
12,79 40,56 84,43 38,38 33,56 65,87 64,79 41,76 75,91 2,44 3,07 1,26 cytochrome p450 86b1 gi|473950221|gb|EMS50674.1| Cytochrome P450 86B1 [Triticum urartu]
132,16 197,61 206,81 197,89 253,09 252,01 305,97 280,24 325,06 2,44 3,31 1,36 Os08g0198000 
gi|115475199|ref|NP_001061196.1| Os08g0198000 [Oryza sativa Japonica Group] gi|113623165|dbj|BAF23110.1| 
Os08g0198000 [Oryza sativa 
27,71 37,44 47,43 34,78 37,20 48,68 45,00 49,45 41,85 2,43 2,86 1,18 hypothetical protein F775_03312 gi|475599044|gb|EMT24121.1| hypothetical protein F775_03312 [Aegilops tauschii]
2,13 10,40 15,18 15,59 16,58 26,73 29,70 20,88 23,36 2,43 4,23 1,74 hypothetical protein F775_13213 gi|475562526|gb|EMT14058.1| hypothetical protein F775_13213 [Aegilops tauschii]
94,85 641,73 844,32 793,98 795,26 1387,03 1177,10 1008,85 721,17 2,43 3,39 1,40 glucan -beta-glucosidase gi|475557016|gb|EMT12745.1| Glucan 1,3
120,43 146,65 214,40 163,11 180,32 217,65 222,28 219,79 164,48 2,42 2,84 1,17 predicted protein gi|326528067|dbj|BAJ89085.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
42,63 62,40 100,56 94,75 128,97 182,33 458,06 202,21 243,31 2,42 6,80 2,81 transcription factor bhlh51-like gi|357127665|ref|XP_003565499.1| PREDICTED: transcription factor bHLH51
115,10 186,17 306,42 225,48 235,30 415,25 658,74 293,42 554,75 2,42 4,88 2,02 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
112,97 240,26 240,96 302,24 287,46 284,47 312,27 272,54 366,91 2,42 2,79 1,15 #N/A 
72,47 133,13 145,15 115,14 181,13 140,33 81,89 153,86 207,30 2,42 2,46 1,02 lupus brain antigen 1-like protein gi|475408621|gb|EMT00889.1| Lupus brain antigen 1
53,29 140,41 146,10 118,74 146,76 149,87 126,89 142,87 149,88 2,41 2,49 1,03 hypothetical protein TRIUR3_18502 gi|474366548|gb|EMS63507.1| hypothetical protein TRIUR3_18502 [Triticum urartu]
18,12 32,24 52,18 31,18 31,94 53,46 97,19 40,66 77,86 2,41 4,39 1,82 predicted protein gi|326515664|dbj|BAK07078.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
183,31 291,22 399,39 271,06 264,41 599,49 863,92 565,97 530,42 2,41 5,02 2,09 probable uridine nucleosidase 2-like gi|474204967|gb|EMS58664.1| hypothetical protein TRIUR3_01534 [Triticum urartu]
888,86 2273,60 2958,90 2416,71 2204,66 3287,63 2945,44 3062,81 2067,17 2,41 2,77 1,15 tropinone reductase 1 gi|474271018|gb|EMS60882.1| Tropinone reductase 1 [Triticum urartu]
135,35 424,35 931,59 428,17 340,42 496,39 623,64 794,55 715,33 2,40 2,98 1,24 #N/A 
1066,84 1783,73 1883,11 1970,55 2233,36 2477,18 3418,80 2318,81 2478,85 2,40 3,27 1,36 carbonic anhydrase chloroplastic 
gi|326501046|dbj|BAJ98754.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326533178|dbj|BAJ93561.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
102,31 276,66 300,73 266,26 273,71 182,33 323,97 390,13 382,48 2,40 2,75 1,14 potassium transporter 24 gi|326522618|dbj|BAK07771.1| predicted protein [Hordeum 
125,76 274,58 333,93 394,59 312,53 513,57 356,37 571,46 373,72 2,40 3,31 1,38 cysteine-rich receptor-like protein kinase 6 gi|475608138|gb|EMT26934.1| Cysteine
20,25 53,04 43,64 52,77 52,56 36,27 71,09 58,25 72,02 2,40 2,82 1,18 hypothetical protein F775_08139 gi|475590897|gb|EMT21598.1| hypothetical protein F775_08139 [Aegilops tauschii]
51,16 64,48 117,64 52,77 76,41 240,56 243,88 253,86 171,29 2,40 7,01 2,92 predicted protein gi|326494000|dbj|BAJ85462.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
43,70 79,05 108,15 112,74 71,56 103,10 118,79 83,52 87,59 2,40 2,54 1,06 predicted protein gi|326509039|dbj|BAJ86912.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,18 61,36 74,94 64,77 84,50 128,87 185,38 126,38 110,95 2,40 4,63 1,93 hypothetical protein TRIUR3_23933 gi|474372508|gb|EMS63963.1| hypothetical protein TRIUR3_23933 [Triticum urartu]
50,09 79,05 46,48 77,96 72,77 70,64 96,29 86,82 68,13 2,40 2,79 1,17 coatomer subunit beta -3 gi|475580078|gb|EMT18504.1| Putative coatomer subunit beta'
144,95 252,74 208,71 191,90 240,16 189,01 188,98 643,99 443,80 2,40 3,93 1,64 caffeic acid 3-o-methyltransferase gi|145693796|gb|ABP93667.1| O
1,07 7,28 12,33 15,59 10,51 35,32 13,50 27,47 32,12 2,39 5,67 2,37 zinc finger protein 2 
gi|226529984|ref|NP_001142682.1| uncharacterized protein LOC100274979 [Zea mays] gi|195608126|gb|ACG25893.1| 
hypothetical protein [Zea mays]
7,46 10,40 15,18 11,99 11,32 35,32 33,30 25,28 12,65 2,39 5,21 2,18 premnaspirodiene oxygenase-like gi|514765525|ref|XP_004965771.1| PREDICTED: premnaspirodiene oxygenase
72,47 115,45 165,07 117,54 132,61 168,01 107,99 215,40 130,41 2,39 2,80 1,17 coatomer subunit beta -2-like gi|357157109|ref|XP_003577688.1| PREDICTED: coatomer subunit beta'
1,50 3,20 3,12 6,64 6,00 3,64 15,27 24,30 13,19 13,63 2,35 8,06 3,42 bax inhibitor 1 gi|27526517|emb|CAC82183.1| putative BAX inhibitor 1 [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
104,68 159,87 369,23 485,72 331,02 316,57 444,84 538,15 1119,84 705,60 2,35 4,39 1,87 alcohol dehydrogenase gi|258678514|gb|ACV87862.1| alcohol dehydrogenase [Elymus glaberrimus]
31,40 47,96 68,64 106,25 76,76 90,16 181,37 361,77 195,62 244,28 2,35 6,75 2,88 tropinone reductase 1 gi|326500940|dbj|BAJ95136.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
146,55 404,99 528,36 499,95 536,11 620,60 968,92 1433,57 1808,90 676,40 2,34 5,24 2,24 abc transporter a family member 7-like gi|357141296|ref|XP_003572173.1| PREDICTED: ABC transporter A family member 7
55,33 96,99 123,77 158,43 146,32 175,06 410,48 1065,51 400,02 491,49 2,34 9,19 3,92 predicted protein 
gi|326523819|dbj|BAJ93080.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326531656|dbj|BAJ97832.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,96 27,71 37,44 37,95 40,78 35,58 49,64 74,69 54,95 32,12 2,34 3,26 1,39 ethylene-responsive transcription factor 3-like gi|326500166|dbj|BAJ90918.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
128,60 248,33 376,51 517,03 405,38 429,37 666,31 466,16 761,58 836,99 2,34 3,70 1,58 #N/A 
46,36 149,21 197,61 212,50 139,13 208,62 342,70 659,64 473,65 319,22 2,34 5,55 2,37 hypothetical protein TRIUR3_33647 gi|474077665|gb|EMS54623.1| hypothetical protein TRIUR3_33647 [Triticum urartu]
124,12 120,43 350,51 393,70 347,81 366,70 496,39 303,27 579,15 380,54 2,34 2,82 1,21 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475598205|gb|EMT23873.1| Cysteine
22,43 35,17 63,44 67,36 40,78 62,26 91,64 112,49 125,28 115,82 2,34 4,45 1,90 nucleoside diphosphate kinase 1 gi|475544061|gb|EMT10255.1| Nucleoside diphosphate kinase 1 [Aegilops tauschii]
34,39 20,25 71,77 56,92 55,17 59,03 38,18 48,60 123,08 91,48 2,33 2,90 1,24 potassium transporter 25-like gi|357124563|ref|XP_003563968.1| PREDICTED: potassium transporter 25
100,19 150,27 189,29 239,06 224,28 248,65 202,37 449,96 286,83 436,01 2,33 3,56 1,53 zinc transporter protein zip7 
gi|89994167|emb|CAJ57719.1| zinc transporter protein ZIP7 [Hordeum vulgare] gi|326501008|dbj|BAJ98735.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
897,24 1495,28 3246,07 3697,92 3628,07 3007,60 4401,65 3210,91 4747,53 3237,00 2,33 2,68 1,15 ent-kaurene synthase like 5 gi|363987144|dbj|BAL41692.1| ent
17,94 65,01 66,56 118,58 81,56 114,82 315,02 583,15 268,15 345,50 2,33 9,22 3,96 nac transcription factor gi|348549744|emb|CBZ41151.1| NAC transcription factor [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,44 34,10 41,60 54,07 58,77 43,26 73,50 138,59 101,10 110,95 2,33 4,99 2,15 nac domain-containing protein 8 gi|474195685|gb|EMS58331.1| NAC domain
445,63 1273,60 1976,14 2728,38 1410,45 1599,01 2624,19 2751,96 3218,87 3020,94 2,33 3,50 1,51 cytochrome expressed gi|383100756|emb|CCG47987.1| cytochrome P450, putative, expressed [Triticum aestivum]
2,99 3,20 7,28 5,69 4,80 4,85 21,96 21,60 14,29 10,71 2,32 7,04 3,03 glycosyltransferase aer61 gi|475607898|gb|EMT26858.1| Putative glycosyltransferase AER61 [Aegilops tauschii]
167,48 166,26 419,15 441,13 430,57 542,17 505,94 657,84 527,50 528,47 2,32 2,81 1,21 nac domain-containing protein 18 gi|475625512|gb|EMT32999.1| NAC domain
70,28 73,54 156,01 178,35 189,50 198,11 188,06 116,09 300,02 143,07 2,32 2,40 1,03 alcohol dehydrogenase 2 gi|474396172|gb|EMS65694.1| Alcohol dehydrogenase 2 [Triticum urartu]
23,93 54,35 49,92 143,25 49,17 76,01 215,74 365,37 192,32 346,47 2,32 8,16 3,52 histone h1 gi|474396420|gb|EMS65732.1| Histone H1 [Triticum urartu]
107,67 55,42 204,89 194,48 177,51 162,13 71,59 260,98 148,36 310,46 2,32 2,48 1,07 cbl-interacting protein kinase 4 gi|326510201|dbj|BAJ87317.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
640,03 1461,18 1637,08 2506,39 1894,99 1989,57 4520,97 6817,79 3027,65 4701,73 2,31 5,50 2,38 hypothetical protein TRIUR3_23162 gi|473998920|gb|EMS52134.1| hypothetical protein TRIUR3_23162 [Triticum urartu]
366,37 317,60 751,97 868,03 728,01 699,04 1161,74 1456,97 985,77 1059,86 2,31 3,54 1,53 chlorophyll b reductase chloroplastic gi|473954461|gb|EMS50882.1| Chlorophyll(ide) b reductase NOL, chloroplastic [Triticum urartu]
0,00 3,20 3,12 0,95 1,20 4,85 11,46 17,10 12,09 5,84 2,31 10,61 4,59 gdsl esterase lipase at5g45910-like gi|326489171|dbj|BAK01569.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
257,21 292,02 673,97 998,00 651,25 688,12 986,10 694,74 879,17 678,35 2,31 2,48 1,08 peroxisomal multifunctional enzyme type 2-like 
gi|474065824|gb|EMS54111.1| Peroxisomal multifunctional enzyme type 2 [Triticum urartu] gi|475624481|gb|EMT32631.1| 
Peroxisomal multifunctional enzyme type 2 [Aegilops tauschii]
459,09 622,41 1182,57 1434,39 1284,52 1374,22 1522,58 1321,08 1818,79 1749,89 2,31 2,81 1,22 auxin-induced protein gi|475552974|gb|EMT11911.1| 
11,96 13,86 36,40 39,84 45,58 48,11 48,68 64,79 29,67 55,47 2,31 2,70 1,17 #N/A 
74,77 96,99 190,33 165,07 136,73 181,94 183,28 205,18 195,62 176,16 2,30 2,60 1,13 hypothetical protein TRIUR3_07608 gi|474299004|gb|EMS61542.1| hypothetical protein TRIUR3_07608 [Triticum urartu]
327,49 516,90 805,02 1129,87 792,78 987,31 1675,32 3008,43 2346,29 2370,82 2,30 5,83 2,53 phospholipase c 3 gi|473754916|gb|EMS45693.1| Phospholipase C 3 [Triticum urartu]
10,47 6,39 13,52 10,44 15,59 14,96 27,68 23,40 31,87 16,55 2,30 4,20 1,83 hypothetical protein F775_52309 gi|475592946|gb|EMT22239.1| hypothetical protein F775_52309 [Aegilops tauschii]
133,09 123,63 263,14 262,78 221,88 312,12 162,28 333,87 522,01 734,80 2,29 3,80 1,65 potassium transporter 24 gi|326522618|dbj|BAK07771.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
35,89 25,58 55,12 69,25 65,96 64,69 107,87 72,89 87,92 97,32 2,29 3,29 1,44 protein efr3 homolog b-like gi|475557632|gb|EMT12879.1| hypothetical protein F775_15212 [Aegilops tauschii]
22,43 26,64 47,84 43,64 47,97 38,00 98,32 135,89 87,92 80,78 2,29 5,20 2,27 secologanin synthase gi|473742615|gb|EMS45443.1| Secologanin synthase [Triticum urartu]
46,36 66,08 85,29 122,38 107,94 118,86 164,19 169,18 127,48 131,39 2,29 3,12 1,36 predicted protein gi|326528067|dbj|BAJ89085.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
112,15 125,76 215,30 352,91 225,48 367,51 448,66 1097,00 896,75 600,49 2,29 5,99 2,62 cytochrome p450 71a9-like gi|357160309|ref|XP_003578724.1| PREDICTED: cytochrome P450 71A9
116,64 158,80 232,98 375,67 249,47 244,60 576,58 927,82 308,81 475,92 2,28 4,74 2,08 
probable peptide nitrate transporter at1g22540-
like gi|475433022|gb|EMT01235.1| Peptide transporter PTR2 [Aegilops tauschii]
25,42 46,89 86,33 48,38 92,35 78,84 81,14 208,78 79,13 110,95 2,28 3,58 1,57 protein hva22-like gi|326508414|dbj|BAJ99474.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 25,58 33,28 64,51 68,36 55,79 63,96 108,89 78,03 84,67 2,28 3,45 1,51 methylcrotonoyl- carboxylase beta mitochondrial gi|473980369|gb|EMS51528.1| Methylcrotonoyl
67,29 105,51 159,13 183,09 225,48 237,73 281,61 270,88 329,69 300,73 2,28 3,35 1,47 predicted protein gi|326532488|dbj|BAK05173.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,85 120,43 164,33 184,04 165,51 176,68 218,60 232,18 160,45 214,11 2,28 2,72 1,20 #N/A 
25,42 34,10 56,16 56,92 46,78 45,28 61,09 73,79 51,65 83,70 2,28 3,00 1,32 disease resistance protein rpm1 gi|474451417|gb|EMS68902.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
14,95 13,86 19,76 24,67 29,98 31,94 67,78 46,80 63,74 73,97 2,28 5,40 2,37 e3 ubiquitin-protein ligase rnf14 gi|474387649|gb|EMS65073.1| E3 ubiquitin
4,49 13,86 17,68 16,13 19,19 38,41 75,41 159,29 69,23 73,97 2,28 9,41 4,13 late blight resistance protein-r1b-14-like protein gi|475588055|gb|EMT20745.1| Putative late blight resistance protein
115,15 68,21 251,70 225,78 183,50 240,16 224,33 247,48 513,22 419,47 2,28 3,55 1,56 flavonol 4 -sulfotransferase gi|475600552|gb|EMT24568.1| Flavonol 4'
61,31 108,71 174,73 175,50 158,32 145,14 241,51 271,78 318,70 222,87 2,27 3,67 1,61 udp-glycosyltransferase 76c2-like gi|357111093|ref|XP_003557349.1| PREDICTED: UDP
11,96 20,25 45,76 49,33 65,96 42,05 113,60 240,28 124,18 132,36 2,27 6,83 3,01 equilibrative nucleoside transporter 2 gi|326509003|dbj|BAJ86894.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
112,15 329,32 542,92 592,92 500,13 1184,60 1904,42 4397,01 4577,19 3630,19 2,27 11,69 5,14 ent-copalyl diphosphate synthase gi|226528027|dbj|BAH56558.1| ent
41,57 59,28 79,69 73,16 74,39 92,60 165,59 118,69 190,76 2,25 4,46 1,98 #N/A 
27,71 23,92 30,36 43,18 39,62 56,32 29,70 61,54 50,61 2,25 3,25 1,45 
probable receptor-like protein kinase at5g39020-
like gi|326521002|dbj|BAJ92864.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
208,89 169,53 190,68 260,26 278,97 255,83 274,48 371,45 294,89 2,24 2,98 1,33 disease resistance rpp13-like protein 3 gi|474401705|gb|EMS66111.1| Putative disease resistance RPP13
67,14 96,73 148,94 116,34 195,28 387,57 582,25 483,54 662,78 2,24 8,50 3,80 predicted protein gi|326523011|dbj|BAJ88551.1| 
265,38 442,03 449,67 408,98 530,44 676,81 790,13 898,95 789,30 2,23 3,85 1,72 methylcrotonoyl- carboxylase beta mitochondrial gi|473980369|gb|EMS51528.1| Methylcrotonoyl
34,10 96,73 82,53 69,56 86,12 186,15 64,79 662,68 181,02 2,23 7,29 3,27 heme oxygenase 1 gi|475605148|gb|EMT25973.1| hypothetical protein F775_06659 [Aegilops 
23,45 17,68 26,56 22,79 31,94 32,46 35,10 47,26 43,80 2,23 3,57 1,60 lectin receptor kinase 2 
gi|219814400|gb|ACL36476.1| lectin receptor kinase 2 [Triticum aestivum] gi|224365605|gb|ACN41357.1| lectin receptor 
kinase [Triticum aestivum]
27,71 41,60 40,79 33,58 52,56 48,68 78,29 42,86 41,85 2,23 2,80 1,26 wrky transcription factor 57 gi|326489033|dbj|BAK01500.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,18 40,56 22,77 39,58 35,98 57,28 80,09 70,33 62,29 2,23 4,33 1,94 nuclear pore complex protein gi|475606151|gb|EMT26300.1| Nuclear pore complex protein [Aegilops tauschii]
191,84 383,79 277,01 362,21 432,60 597,58 802,73 693,45 382,48 2,22 3,78 1,70 predicted protein gi|326508514|dbj|BAJ95779.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
273,90 345,30 420,26 317,83 414,81 570,85 971,01 635,20 801,95 2,22 4,41 1,99 serine threonine-protein kinase pbs1 gi|475344452|gb|EMT00385.1| Serine/threonine
8,53 13,52 10,44 17,99 16,98 15,27 26,10 30,77 27,25 2,22 3,74 1,69 lectin-domain containing receptor kinase gi|475426880|gb|EMT01122.1| Lectin
5,33 11,44 10,44 7,20 20,22 18,14 22,50 28,57 18,49 2,22 3,95 1,78 hypothetical protein F775_07195 gi|475610833|gb|EMT27874.1| 
34,10 52,00 61,66 59,97 45,28 59,18 54,90 75,83 74,94 2,22 2,68 1,21 hypothetical protein TRIUR3_13636 gi|474205004|gb|EMS58668.1| hypothetical protein TRIUR3_13636 [Triticum urartu]
221,68 462,83 346,26 443,76 646,88 522,16 1029,51 475,85 473,00 2,22 2,92 1,32 calmodulin-binding protein gi|410812183|dbj|BAM65843.1| calmodulin
17,05 28,08 43,64 44,38 43,26 43,91 57,59 32,97 69,10 2,22 2,83 1,28 zinc transporter 10 gi|474169230|gb|EMS57497.1| Zinc transporter 10 [Triticum urartu]
47,96 39,52 35,10 44,38 112,40 75,41 134,09 206,61 127,49 2,22 5,20 2,35 ent-kaurene synthase like 2 gi|363987138|dbj|BAL41689.1| ent
20,25 27,04 37,00 45,58 45,28 40,09 66,59 36,27 66,18 2,21 2,99 1,35 hypothetical protein TRIUR3_21029 gi|473996572|gb|EMS52079.1| hypothetical protein TRIUR3_21029 [Triticum urartu]
103,38 165,37 171,71 183,50 155,25 182,33 293,37 132,97 250,12 2,21 2,81 1,27 transcription factor myb1r1-like gi|326502836|dbj|BAJ99046.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,59 19,76 30,36 20,39 18,60 32,46 17,10 42,86 37,96 2,21 3,24 1,46 aldehyde oxidase 2 gi|474102385|gb|EMS55266.1| putative aldehyde oxidase 2 [Triticum urartu]
141,75 378,59 536,00 456,96 251,07 609,99 355,47 587,95 346,47 2,21 2,59 1,17 protein transparent testa 12 gi|326511956|dbj|BAJ95959.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
60,75 92,57 92,02 82,76 191,23 258,70 321,27 434,09 362,05 2,21 6,62 3,00 obtusifoliol 14-alpha demethylase gi|475603336|gb|EMT25389.1| Obtusifoliol 14
22,38 24,96 35,10 33,58 32,75 55,37 59,39 53,85 47,69 2,21 3,77 1,71 #N/A 
441,23 864,30 1239,91 1027,85 939,60 1075,83 1514,57 1023,14 952,80 2,21 2,47 1,12 monothiol glutaredoxin-s2-like gi|326490638|dbj|BAJ89986.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,92 38,48 29,41 29,98 31,94 93,55 38,70 64,84 62,29 2,20 4,40 2,00 ribonuclease h protein at1g65750-like gi|125557660|gb|EAZ03196.1| hypothetical protein OsI_25347 [Oryza sativa Indica Group]
57,55 54,08 40,79 55,17 68,73 158,46 257,38 93,41 211,19 2,20 7,26 3,29 nuclease s1 gi|326493282|dbj|BAJ85102.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,92 20,80 37,00 26,39 38,81 113,60 270,88 115,39 125,55 2,20 11,20 5,08 cytochrome p450 71a9-like gi|326526359|dbj|BAJ97196.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,13 6,24 3,79 6,00 6,06 18,14 39,60 26,38 22,38 2,20 10,61 4,82 disease resistance protein rpm1-like isoform 1 gi|357125224|ref|XP_003564295.1| PREDICTED: disease resistance protein RPM1
10,66 9,36 21,82 14,39 13,34 25,77 27,90 29,67 35,04 2,20 4,42 2,01 heat shock 70 kda mitochondrial gi|475569077|gb|EMT15678.1| Elongation factor 1
384,74 735,33 818,70 847,95 824,78 1127,38 1512,77 509,92 1357,67 2,20 3,07 1,40 probable serine incorporator-like 
gi|326499662|dbj|BAJ86142.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326502832|dbj|BAJ99044.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
347,44 521,08 527,46 564,90 627,48 788,50 702,84 669,27 590,76 2,20 2,70 1,23 disease resistance protein rpm1 gi|475505936|gb|EMT04792.1| Disease resistance 
139,62 184,09 158,43 167,91 173,04 209,06 207,88 172,54 243,31 2,20 2,67 1,22 disease resistance protein rpm1 gi|475528504|gb|EMT07634.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
82,06 88,41 152,74 98,35 117,65 349,38 464,36 212,10 367,89 2,19 6,69 3,05 atpase-like zinc transporter gi|95114390|gb|ABF55693.1| putative ATPase
2,13 1,04 0,95 4,80 4,45 7,64 9,00 14,29 11,68 2,19 8,32 3,79 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase 
flavanone 4-reductase-like gi|472900158|gb|EMS35640.1| Dihydroflavonol
824,91 1187,77 1788,24 1157,38 1305,49 2814,15 3772,46 2362,77 3001,48 2,19 4,82 2,20 predicted protein gi|326488133|dbj|BAJ89905.1| predicted 
10,66 10,40 21,82 9,59 17,79 24,82 27,90 29,67 21,41 2,19 3,81 1,74 catalytic hydrolase gi|326520868|dbj|BAJ92797.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
851,55 2038,55 2972,18 1817,03 1723,94 5344,79 3589,78 4372,78 2463,28 2,19 4,03 1,84 peptide transporter ptr1 gi|475534784|gb|EMT08635.1| Peptide transporter PTR1 [Aegilops tauschii]
3,20 2,08 6,64 7,20 5,66 16,23 20,70 24,18 13,63 2,18 7,55 3,46 serine arginine repetitive matrix protein 2-like gi|326530974|dbj|BAK01285.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
30,91 49,92 58,82 63,57 76,41 77,32 78,29 106,60 87,59 2,18 3,07 1,41 cysteine chloroplastic chromoplastic gi|475625158|gb|EMT32871.1| Cysteine synthase, chloroplastic/chromoplastic [Aegilops tauschii]
1,07 6,24 5,69 4,80 7,68 21,96 45,90 15,39 36,98 2,18 10,73 4,92 glycosyltransferase aer61 gi|475607898|gb|EMT26858.1| Putative glycosyltransferase 
81,00 127,93 258,99 165,51 188,81 463,93 773,93 582,45 269,59 2,18 6,14 2,82 hypothetical protein F775_02836 gi|475503184|gb|EMT04512.1| hypothetical protein F775_02836 [Aegilops tauschii]
4,26 8,32 8,54 6,00 11,72 18,14 27,90 17,58 22,38 2,18 5,42 2,49 ethylene-responsive transcription factor rap2-13 gi|474429044|gb|EMS67859.1| Ethylene
401,80 877,82 1005,59 953,49 954,15 981,33 967,41 959,40 883,70 2,18 2,18 1,00 hypothetical protein TRIUR3_28495 gi|473870031|gb|EMS47736.1| hypothetical protein TRIUR3_28495 [Triticum urartu]
47,96 53,04 54,07 56,37 97,44 111,69 227,68 204,41 88,57 2,17 5,27 2,42 predicted protein gi|326514706|dbj|BAJ99714.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
294,15 604,28 739,01 722,02 804,16 1325,93 3282,91 1169,30 2104,15 2,17 5,97 2,75 predicted protein gi|326505418|dbj|BAJ95380.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|473798548|gb|EMS46527.1| Hydrophobic protein LTI6A [Triticum urartu] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops tauschii]
5,98 7,46 11,44 17,08 7,20 17,79 39,14 25,20 60,44 39,90 2,15 6,62 3,08 glutathione s-transferase gi|473875547|gb|EMS47854.1| putative glutathione S
143,56 139,62 299,54 358,60 382,60 266,43 760,81 477,86 297,82 415,57 2,15 3,21 1,49 hypothetical protein TRIUR3_28375 gi|474156876|gb|EMS57146.1| hypothetical protein TRIUR3_28375 [Triticum urartu]
666,95 1025,28 1518,51 2066,20 1711,49 1475,70 2414,18 3862,46 1700,10 2664,74 2,15 3,37 1,57 plasma membrance protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma membrance protein3 [Puccinellia tenuiflora] gi|326525641|dbj|BAJ88867.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|473798548|gb|EMS46527.1| Hydrophobic protein LTI6A [Triticum urartu] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops tauschii]
91,22 202,50 307,86 310,22 266,26 232,88 259,65 326,67 329,69 264,72 2,15 2,27 1,06 galactoside 2-alpha-l-fucosyltransferase gi|474094835|gb|EMS55042.1| Galactoside 
38,88 43,70 92,57 93,92 119,94 117,25 131,73 116,99 140,67 134,31 2,15 2,65 1,24 glutamate receptor gi|326513396|dbj|BAK06938.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
49,35 17,05 67,60 68,30 73,16 65,50 144,14 219,58 103,30 175,18 2,14 5,02 2,34 hypothetical protein TRIUR3_23933 gi|474372508|gb|EMS63963.1| hypothetical protein TRIUR3_23933 [Triticum urartu]
25,42 65,01 82,17 86,33 63,57 160,10 197,60 367,17 278,04 227,74 2,14 5,85 2,73 wrky transcription factor 
gi|125491395|gb|ABN43184.1| WRKY transcription factor [Triticum aestivum] gi|475589595|gb|EMT21213.1| Putative WRKY 
transcription factor 75 [Aegilops tauschii]
7,48 8,53 11,44 8,54 11,99 21,43 21,00 39,60 31,87 26,28 2,14 4,76 2,22 hypothetical protein F775_31563 gi|475620595|gb|EMT31165.1| hypothetical protein F775_31563 [Aegilops tauschii]
79,26 120,43 187,21 215,35 237,47 316,57 521,21 989,01 722,02 227,74 2,14 5,50 2,57 cytokinin-o-glucosyltransferase 1 gi|475559699|gb|EMT13401.1| Cytokinin
22,43 21,32 29,12 52,18 29,98 37,20 72,55 92,69 48,35 53,53 2,14 3,85 1,80 iaa-amino acid hydrolase ilr1-like 9-like gi|326489491|dbj|BAK01726.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
70,28 425,24 621,96 610,00 633,26 660,63 805,68 765,83 812,13 764,97 2,14 2,67 1,25 hypothetical protein TRIUR3_02409 gi|474447552|gb|EMS68653.1| hypothetical protein TRIUR3_02409 [Triticum urartu]
352,91 351,71 799,82 1247,50 762,79 717,23 1184,65 1091,60 1149,52 870,08 2,14 2,60 1,22 peroxisomal multifunctional enzyme type 2 
gi|474065824|gb|EMS54111.1| Peroxisomal multifunctional enzyme type 2 [Triticum urartu] gi|475624481|gb|EMT32631.1| 
Peroxisomal multifunctional enzyme type 2 [Aegilops tauschii]
115,15 163,06 246,50 187,84 229,08 232,88 296,88 376,17 259,36 195,62 2,14 2,69 1,26 fatty acyl- reductase 3 gi|474054784|gb|EMS53770.1| Fatty acyl
4,49 13,86 33,28 31,31 19,19 35,98 45,82 83,69 56,05 103,16 2,14 5,15 2,41 cytochrome p450 71a22 gi|475627810|gb|EMT33782.1| Cytochrome P450 71A22 [Aegilops tauschii]
17,94 26,64 36,40 48,38 38,38 56,20 217,65 256,48 213,20 109,00 2,13 9,48 4,44 ef hand family protein gi|326523889|dbj|BAJ96955.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
64,30 184,38 234,02 341,52 199,09 245,82 504,98 890,92 508,82 648,18 2,13 5,34 2,50 
l-type lectin-domain containing receptor kinase -
like gi|475515510|gb|EMT05864.1| Lectin
158,51 137,49 228,82 227,68 269,86 346,49 241,51 330,27 253,86 322,14 2,13 2,28 1,07 predicted protein gi|326522791|dbj|BAJ88441.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,47 47,96 61,36 37,00 44,38 63,88 84,96 176,38 137,37 72,99 2,13 4,87 2,28 hypothetical protein F775_31563 gi|475620595|gb|EMT31165.1| hypothetical protein F775_31563 [Aegilops tauschii]
47,85 104,45 151,85 121,43 142,72 178,70 221,47 262,78 357,16 130,41 2,13 3,48 1,63 peroxidase 2 gi|473835923|gb|EMS47195.1| Peroxidase 2 [Triticum urartu]
101,69 88,46 193,45 183,09 172,71 234,50 209,06 185,38 256,06 252,07 2,13 2,45 1,15 protein kinase chloroplastic gi|475520906|gb|EMT06543.1| Protein kinase APK1A, chloroplastic [Aegilops tauschii]
13,46 17,05 27,04 37,00 41,98 23,05 51,55 66,59 42,86 29,20 2,13 3,14 1,47 hypothetical protein F775_22495 gi|475451476|gb|EMT01704.1| hypothetical protein F775_22495 [Aegilops tauschii]
82,25 120,43 164,33 177,40 205,09 213,47 238,65 259,18 213,20 249,15 2,13 2,69 1,26 hypothetical protein TRIUR3_08927 gi|473910891|gb|EMS49567.1| hypothetical protein TRIUR3_08927 [Triticum urartu]
578,72 569,12 1981,34 3111,64 1592,75 1166,41 2549,73 2543,17 3287,00 2837,97 2,13 3,04 1,43 #N/A 
4,49 15,99 22,88 27,51 23,99 24,26 24,82 42,30 31,87 49,64 2,13 3,21 1,51 low temperature-induced protein gi|475514050|gb|EMT05681.1| Low temperature
22,43 39,43 41,60 69,25 63,57 71,97 81,14 102,59 85,72 68,13 2,12 2,91 1,37 #N/A 
115,15 137,49 231,94 396,54 233,88 127,76 684,45 340,17 426,40 346,47 2,12 3,85 1,82 protein notum homolog isoform 1 gi|475588964|gb|EMT21027.1| hypothetical protein F775_18206 [Aegilops tauschii]
28,41 89,53 120,65 131,87 100,75 135,04 293,06 467,96 230,78 301,71 2,12 5,62 2,65 elicitor-responsive protein 1 gi|474213532|gb|EMS58952.1| Elicitor
29,91 18,12 31,20 103,41 61,17 61,45 115,51 96,29 76,93 145,01 2,12 3,58 1,69 transcription factor bhlh25 gi|474246498|gb|EMS60003.1| Transcription factor bHLH25 [Triticum urartu]
7,48 18,12 34,32 20,87 15,59 36,79 60,14 144,89 111,00 99,27 2,12 8,19 3,86 udp-glycosyltransferase 87a1 gi|474436565|gb|EMS68215.1| UDP
427,68 427,38 798,78 1434,39 775,99 948,90 2803,65 6582,01 3008,96 2998,56 2,12 8,25 3,89 metal transporter nramp2-like gi|326506432|dbj|BAJ86534.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
665,45 1484,63 1865,89 2642,05 1918,98 1568,29 5058,41 7341,55 3048,53 4752,34 2,12 5,36 2,53 hypothetical protein TRIUR3_23162 gi|473998920|gb|EMS52134.1| hypothetical protein TRIUR3_23162 [Triticum urartu]
2,99 6,39 17,68 5,69 11,99 12,94 28,64 40,50 19,78 36,01 2,12 5,48 2,59 abc transporter g family member 11 gi|326498051|dbj|BAJ94888.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,47 18,12 27,04 28,46 38,38 25,47 52,50 59,39 48,35 91,48 2,12 4,47 2,11 reticuline oxidase-like protein gi|475582624|gb|EMT19186.1| Reticuline oxidase
31,40 52,22 53,04 65,46 69,56 98,25 93,55 201,58 124,18 124,57 2,12 4,02 1,90 auxin response factor 2 gi|222619803|gb|EEE55935.1| hypothetical protein OsJ_04626 [Oryza sativa Japonica Group]
4,49 19,18 19,76 24,67 22,79 27,09 57,28 50,40 37,36 36,01 2,11 4,05 1,92 hypothetical protein F775_10136 gi|475603208|gb|EMT25344.1| hypothetical protein F775_10136 [Aegilops tauschii]
303,57 587,24 883,02 915,47 852,75 886,63 1576,99 1762,04 1779,22 1645,75 2,11 4,03 1,91 
methylcrotonoyl- carboxylase beta 
mitochondrial-like gi|326533262|dbj|BAJ93603.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3061,07 2017,51 5597,68 6505,98 7051,05 6047,55 6979,06 5885,48 6299,26 7056,98 2,11 2,19 1,04 
4-hydroxyphenylacetaldehyde oxime 
monooxygenase gi|326514218|dbj|BAJ92259.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp.
2,99 4,26 4,16 13,28 8,40 18,19 31,50 35,10 54,95 40,88 2,10 7,76 3,69 hypothetical protein F775_14923 gi|475616218|gb|EMT29693.1| hypothetical protein F775_14923 [Aegilops tauschii]
13,46 38,37 38,48 52,18 41,98 59,43 82,10 71,99 97,81 75,91 2,10 3,59 1,71 l-type lectin-domain containing receptor kinase gi|219814408|gb|ACL36482.1| lectin receptor
541,33 612,82 1589,23 947,72 1561,57 1714,24 2254,76 935,92 2701,25 697,81 2,10 2,38 1,13 glutathione transferase gi|475619852|gb|EMT30901.1| hypothetical protein 
16,45 17,05 34,32 14,23 55,17 34,37 42,00 36,90 47,26 73,97 2,10 3,05 1,45 hypothetical protein F775_03104 gi|475475217|gb|EMT02558.1| hypothetical protein F775_03104 [Aegilops tauschii]
22,43 13,86 29,12 53,13 23,99 26,68 60,14 52,20 31,87 40,88 2,10 2,93 1,39 cytochrome p450 86b1 gi|473892104|gb|EMS48808.1| Cytochrome P450 86B1 [Triticum urartu]
2,99 8,53 10,40 5,69 8,40 11,32 16,23 25,20 16,48 17,52 2,10 4,43 2,11 ac077693_24 f-box domain containing protein 
gi|242050642|ref|XP_002463065.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_02g037040 [Sorghum bicolor] 
gi|241926442|gb|EER99586.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_02g037040 [Sorghum bicolor]
40,38 43,70 84,25 103,41 88,75 82,48 132,69 255,58 164,84 205,35 2,10 4,44 2,11 gdsl esterase lipase gi|475608921|gb|EMT27195.1| GDSL esterase/lipase [Aegilops tauschii]
56,83 93,79 139,37 166,97 172,71 199,73 233,88 222,28 230,78 219,95 2,10 2,80 1,34 #N/A 
9,59 31,20 36,05 21,59 25,07 31,50 42,30 40,66 48,66 2,08 2,98 1,43 cysteine-rich receptor-like protein kinase 40 gi|473912990|gb|EMS49656.1| G
28,78 105,05 123,33 103,15 134,23 137,46 301,47 107,70 171,29 2,08 3,20 1,54 udp-glycosyltransferase 75d1-like gi|357129660|ref|XP_003566479.1| PREDICTED: UDP
72,47 135,21 127,12 124,73 119,67 151,78 127,79 149,46 161,56 2,08 2,42 1,17 hypothetical protein F775_24023 gi|475565203|gb|EMT14741.1| hypothetical protein F775_24023 [Aegilops tauschii]
232,34 425,39 451,57 542,11 405,11 792,32 1103,30 754,99 514,85 2,08 3,60 1,74 probable beta-d-xylosidase 6-like gi|326491679|dbj|BAJ94317.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
197,17 420,19 683,99 376,60 449,58 1075,83 2120,21 1156,11 1658,40 2,08 6,47 3,11 
alanine--glyoxylate aminotransferase 2 homolog 
mitochondrial-like gi|283806359|dbj|BAI66421.1| alanine
152,41 444,11 422,16 386,19 409,15 682,54 330,27 662,68 349,39 2,08 2,53 1,22 uncharacterized amino acid permease -like gi|357127635|ref|XP_003565484.1| PREDICTED: uncharacterized amino acid permease YfnA
101,25 220,50 158,43 269,86 341,23 229,10 415,76 329,69 284,19 2,08 2,64 1,27 
probable long-chain-alcohol o-fatty-
acyltransferase 1-like 
gi|116311025|emb|CAH67957.1| H0117D06
hypothetical protein OsI_15174 [Oryza sativa Indica Group]
30,91 32,24 38,90 44,38 56,60 125,05 299,67 162,65 196,59 2,07 9,44 4,55 cysteine-rich receptor-like protein kinase 25 gi|474265540|gb|EMS60698.1| Cysteine
223,81 396,27 556,87 365,81 427,75 864,86 871,12 842,91 743,56 2,07 3,94 1,90 uncharacterized hydrolase hi_0588-like gi|357157153|ref|XP_003577703.1| PREDICTED: uncharacterized hydrolase HI_0588
71,41 166,41 202,07 232,68 228,83 259,65 260,98 165,94 444,77 2,07 2,82 1,36 mads-box transcription factor 1 gi|475580854|gb|EMT18706.1| 
689,56 1110,80 1428,70 940,30 1210,48 1467,22 1754,84 1663,83 2255,98 2,07 3,15 1,52 coatomer subunit beta -2 gi|473869754|gb|EMS47717.1| G
456,15 775,90 628,02 921,11 776,26 971,78 658,74 1020,94 770,81 2,07 2,28 1,10 disease resistance protein rga1 gi|475569561|gb|EMT15808.1| Putative 
121,50 168,49 203,02 159,52 151,61 166,10 344,67 139,57 261,80 2,07 2,76 1,34 transcription factor myb1r1-like gi|326502836|dbj|BAJ99046.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
160,93 258,98 285,55 257,86 291,50 282,56 1604,56 289,03 417,52 2,07 4,90 2,37 stem-specific protein tsjt1-like gi|326492319|dbj|BAK01943.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
50,09 88,41 156,53 75,56 103,91 207,15 345,57 184,63 271,53 2,07 4,91 2,38 probable purine permease 11-like 
gi|326518296|dbj|BAJ88177.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326525489|dbj|BAJ88791.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,92 17,68 28,46 25,19 29,11 42,96 57,59 28,57 29,20 2,06 3,25 1,58 src2-like protein gi|326530185|dbj|BAJ97521.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
31,97 71,77 147,99 62,37 95,01 211,92 284,37 167,04 224,82 2,06 4,84 2,36 
alanine--glyoxylate aminotransferase 2 homolog 
mitochondrial-like gi|283806359|dbj|BAI66421.1| alanine
8,53 23,92 23,72 37,18 57,01 55,37 53,10 63,74 31,14 2,05 2,95 1,43 wall-associated receptor kinase 5 gi|475506246|gb|EMT04822.1| Wall
764,16 1253,29 1408,78 1250,93 1142,15 1992,24 1274,29 1730,87 830,18 2,05 2,37 1,15 receptor-like protein kinase gi|475583673|gb|EMT19535.1| Putative receptor
79,93 178,89 124,28 191,90 168,19 120,28 67,49 254,96 229,69 2,05 2,08 1,01 conserved hypothetical protein, expressed gi|383100791|emb|CCG48022.1| conserved hypothetical protein, expressed [Triticum aestivum]
63,95 203,85 236,22 135,53 204,98 234,83 195,28 389,03 279,32 2,05 2,89 1,41 60s ribosomal protein l10-1-like gi|357152553|ref|XP_003576157.1| PREDICTED: 60S ribosomal protein L10
112,97 237,14 74,00 137,93 142,31 189,01 284,37 302,22 220,93 2,05 3,45 1,69 hypothetical protein TRIUR3_15866 gi|474360292|gb|EMS63292.1| hypothetical protein TRIUR3_15866 [Triticum urartu]
9,59 16,64 18,97 15,59 22,24 22,91 71,99 59,34 47,69 2,05 5,63 2,75 #N/A 
118,30 251,70 261,83 256,66 310,91 322,65 216,88 327,49 325,06 2,05 2,26 1,10 wpp domain-associated gi|326528411|dbj|BAJ93394.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
63,95 88,41 110,99 87,55 91,78 214,78 136,79 218,69 102,19 2,05 3,63 1,78 wall-associated receptor kinase 5 gi|475481165|gb|EMT02863.1| Wall
46,89 48,88 88,23 62,37 65,90 139,37 69,29 179,13 107,06 2,04 3,81 1,86 #N/A 
108,71 91,53 76,84 103,15 147,17 146,05 139,49 113,19 155,72 2,04 2,71 1,32 #N/A 
150,27 267,30 310,22 279,45 306,06 304,52 376,17 296,72 385,40 2,04 2,39 1,17 #N/A 
250,46 436,83 531,26 417,38 334,76 395,20 416,66 397,83 534,31 2,04 2,07 1,01 ferredoxin--nadp embryo chloroplastic gi|475622458|gb|EMT31879.1| Ferredoxin
131,09 194,49 280,81 214,69 228,03 617,62 835,13 724,22 362,05 2,04 5,63 2,77 hypothetical protein F775_02836 gi|475503184|gb|EMT04512.1| hypothetical protein F775_02836 [Aegilops tauschii]
14396,50 27708,64 25805,73 18304,66 23301,53 37256,95 45809,53 46784,01 35324,80 2,04 3,53 1,74 metallothionein-like protein 1 gi|474290679|gb|EMS61268.1| Metallothionein
21,32 26,00 37,95 28,78 48,11 43,91 119,69 85,72 84,67 2,03 4,82 2,37 hypothetical protein TRIUR3_06977 gi|474320433|gb|EMS62242.1| hypothetical protein TRIUR3_06977 [Triticum urartu]
14,92 22,88 34,15 25,19 35,98 47,73 52,20 43,96 36,98 2,03 3,11 1,53 hypothetical protein F775_00760 gi|475535258|gb|EMT08714.1| hypothetical protein F775_00760 [Aegilops tauschii]
3713,16 7256,60 9016,16 7160,19 8439,40 12007,87 25892,50 13086,47 21789,92 2,03 4,64 2,28 cysteine proteinase 1-like gi|475543665|gb|EMT10192.1| Cysteine proteinase 1 [Aegilops tauschii]
204,63 291,22 354,80 275,85 350,53 352,25 620,04 472,55 617,04 2,03 3,29 1,62 urate oxidase gi|86558928|gb|ABD03947.1| urate oxidase [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3233,56 4935,16 6047,77 3779,19 5488,40 6351,89 11100,51 8273,00 10170,38 2,03 3,59 1,77 isocitrate dehydrogenase gi|475567132|gb|EMT15199.1| putative Isocitrate dehydrogenase (NADP), chloroplastic [Aegilops tauschii]
34,10 34,32 53,13 25,19 41,24 79,23 161,09 65,94 106,08 2,02 5,42 2,68 #N/A 
205,69 210,10 275,11 278,25 300,40 736,95 1145,60 571,46 630,66 2,02 5,87 2,90 kdel-tailed cysteine endopeptidase cep1 gi|474167057|gb|EMS57469.1| KDEL
26,64 41,60 39,84 26,39 52,15 72,55 87,29 58,25 73,97 2,02 3,69 1,83 ferritin 2a gi|210061147|gb|ACJ05654.1| ferritin 2A [Triticum aestivum]
4,26 7,28 9,49 3,60 11,72 23,86 18,90 21,98 30,17 2,02 5,98 2,96 dihydropyrimidine amidohydrolase gi|326513846|dbj|BAJ87941.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
106,58 95,69 151,79 128,33 140,70 232,92 196,18 142,87 178,10 2,02 2,93 1,45 predicted protein 
gi|326504352|dbj|BAJ91008.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326512980|dbj|BAK03397.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
375,15 661,49 697,27 977,48 773,43 942,19 926,02 793,45 614,12 2,02 2,13 1,05 zinc c3hc4 type family protein gi|357147640|ref|XP_003574422.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100823188 [Brachypodium distachyon]
101,25 114,41 175,50 139,13 161,32 218,60 807,23 239,57 182,97 2,02 4,95 2,45 nac domain-containing protein 29 gi|371924997|tpe|CBZ41159.1| TPA: NAC transcription factor [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
30,91 72,81 93,92 50,37 67,52 83,05 92,69 80,22 121,66 2,02 2,68 1,33 #N/A 
10,66 16,64 8,54 10,79 15,36 28,64 29,70 49,45 27,25 2,02 5,31 2,63 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase 
flavanone 4-reductase gi|326502600|dbj|BAJ98928.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,46 12,79 23,92 26,56 22,79 16,17 38,18 42,30 50,55 38,93 2,00 3,80 1,90 hypothetical protein F775_06816 gi|475536952|gb|EMT09001.1| hypothetical protein F775_06816 [Aegilops tauschii]
2,99 12,79 10,40 21,82 11,99 19,00 52,50 77,39 84,62 45,74 2,00 8,22 4,12 disease resistance protein rga4 gi|475468654|gb|EMT02281.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Aegilops tauschii]
1601,57 3634,29 4031,33 5647,43 4142,60 3668,64 11052,32 13332,31 7859,79 10105,17 2,00 4,83 2,42 hypothetical protein TRIUR3_23162 gi|473998920|gb|EMS52134.1| hypothetical 
445,63 280,30 645,89 775,06 722,02 790,41 907,82 1793,54 622,01 1669,11 1,99 3,39 1,70 hypothetical protein F775_09216 gi|475617611|gb|EMT30179.1| hypothetical protein F775_09216 [Aegilops tauschii]
167,48 121,50 228,82 271,32 254,26 191,64 289,24 259,18 384,64 168,37 1,99 2,32 1,16 udp-glycosyltransferase ugt84c2 
gi|326497895|dbj|BAJ94810.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
186,92 263,25 333,86 555,92 352,61 442,31 713,08 755,03 741,80 873,00 1,99 3,64 1,83 predicted protein gi|326488133|dbj|BAJ89905.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
604,14 455,09 1045,28 1171,61 1180,17 1083,93 1361,25 1659,45 1190,18 1950,38 1,99 2,73 1,37 
4-hydroxyphenylacetaldehyde oxime 
monooxygenase gi|326514218|dbj|BAJ92259.1| predicted protein 
300,57 487,06 681,25 668,81 634,46 715,21 504,98 524,65 860,49 888,57 1,99 2,04 1,03 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gi|357161938|ref|XP_003579254.1| PREDICTED: probable LRR receptor
[Brachypodium distachyon]
26,92 31,97 86,33 74,94 51,57 57,82 129,83 84,59 126,38 129,44 1,98 3,45 1,74 p-glycoprotein homologue gi|326526451|dbj|BAJ97242.1| predicted
37,38 58,62 89,45 100,56 77,96 94,61 166,10 214,18 164,84 207,30 1,98 4,11 2,08 hypothetical protein F775_11491 gi|475619246|gb|EMT30710.1| hypothetical protein F775_11491 [Aegilops tauschii]
94,21 91,66 224,66 233,37 199,09 244,20 260,60 390,57 375,85 481,75 1,98 3,31 1,67 probable wrky transcription factor 71-like 
gi|326488857|dbj|BAJ98040.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532842|dbj|BAJ89266.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,44 20,25 18,72 40,79 25,19 27,09 43,91 51,30 37,36 39,90 1,98 3,05 1,54 plasma membrance protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma membrance protein3 [Puccinellia 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|473798548|gb|EMS46527.1| Hydrophobic protein LTI6A [Triticum urartu] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops tauschii]
1402,68 1261,88 2043,75 2259,73 2065,30 1875,96 3054,71 1974,42 2374,86 1614,61 1,98 2,16 1,09 
probable receptor-like protein kinase at1g67000-
like gi|475583674|gb|EMT19536.1| Putative receptor
14,95 24,51 27,04 48,38 32,38 40,43 44,87 46,80 68,14 53,53 1,97 2,84 1,44 glycolipid transfer protein 
gi|326491537|dbj|BAJ94246.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326498169|dbj|BAJ94947.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326526495|dbj|BAJ97264.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
88,23 59,68 137,29 162,22 175,11 113,20 192,83 278,98 158,25 306,57 1,97 3,15 1,59 
4-hydroxyphenylacetaldehyde oxime 
monooxygenase gi|474073117|gb|EMS54445.1| 4
245,24 279,23 453,47 488,57 515,73 517,91 501,16 467,06 528,60 552,80 1,97 2,05 1,04 beta-glucosidase 16 gi|326511727|dbj|BAJ92008.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
26,92 45,83 65,52 68,30 73,16 87,73 143,19 219,58 160,45 143,07 1,97 4,46 2,26 #N/A 
5,98 12,79 7,28 37,00 8,40 6,87 40,09 16,20 38,46 36,98 1,97 4,36 2,21 
tasselseed2-like short-chain dehydrogenase 
partial gi|88175061|gb|ABD39554.1| tasselseed2
0,00 6,39 6,24 16,13 3,60 6,06 21,96 23,40 12,09 24,33 1,97 5,03 2,55 ocs element-binding factor 1-like gi|474102680|gb|EMS55278.1| G
180,94 241,93 402,51 424,06 358,61 464,14 351,29 655,14 467,06 333,82 1,97 2,16 1,10 hypothetical protein TRIUR3_00431 gi|474377018|gb|EMS64248.1| hypothetical protein TRIUR3_00431 [Triticum urartu]
67,29 27,71 80,09 142,30 87,55 96,22 168,01 153,89 143,96 162,53 1,97 3,05 1,55 cyclic nucleotide-gated ion channel 2 gi|326513096|dbj|BAK06788.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
119,63 156,67 217,38 354,80 243,47 242,18 429,57 270,88 493,43 471,05 1,97 3,10 1,57 mate efflux family protein 8-like gi|326517475|dbj|BAK03656.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,50 6,39 13,52 11,38 0,00 7,68 200,47 147,59 174,74 108,03 1,97 38,08 19,36 ring-h2 finger protein atl3f gi|475595610|gb|EMT23096.1| RING
97,20 95,92 151,85 135,66 172,71 166,57 154,64 214,18 167,04 201,46 1,97 2,31 1,18 hypothetical protein F775_27330 gi|475558485|gb|EMT13108.1| hypothetical protein F775_27330 
49,35 18,12 64,48 71,15 57,57 66,71 96,41 77,39 57,15 97,32 1,97 2,48 1,26 secologanin synthase gi|473753873|gb|EMS45649.1| Secologanin synthase [Triticum urartu]
85,24 248,33 288,10 266,58 266,26 363,47 421,93 606,55 598,94 505,11 1,96 3,54 1,80 o-acyltransferase wsd1-like isoform 1 gi|300681457|emb|CBH32551.1| conserved hypothetical protein, expressed [Triticum aestivum]
487,50 455,09 866,38 986,62 967,89 1117,89 1689,64 3925,45 1614,38 2570,33 1,96 4,89 2,49 predicted protein gi|326505418|dbj|BAJ95380.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,95 13,86 19,76 23,72 11,99 27,49 21,96 33,30 40,66 39,90 1,96 3,21 1,64 f-box protein pp2-b10 gi|474238871|gb|EMS59691.1| F
62,81 57,55 74,89 116,69 91,15 88,95 219,56 233,98 191,22 156,69 1,96 4,22 2,16 protein srg1 gi|326529751|dbj|BAK04822.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,45 28,78 49,92 65,46 43,18 66,71 73,50 145,79 84,62 163,50 1,96 4,06 2,07 
g-type lectin s-receptor-like serine threonine-
protein kinase sd1-13-like 
gi|514810233|ref|XP_004979928.1| PREDICTED: G
[Setaria italica]
435,16 776,95 1243,93 885,11 929,51 1298,21 1809,92 2487,38 3613,39 1415,09 1,96 4,19 2,14 beta-glucosidase 31 gi|473891753|gb|EMS48763.1| Beta
19,44 78,87 88,41 137,56 82,76 61,05 347,47 375,27 227,49 333,82 1,96 6,79 3,47 p1b-atpase 2 gi|302595059|gb|ADL59568.1| P1B
35,89 56,49 63,44 56,92 62,37 93,39 107,87 155,69 146,16 98,30 1,96 3,60 1,84 probable pectinesterase 15-like gi|326508198|dbj|BAJ99366.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
35,89 94,85 109,21 144,20 98,35 124,52 240,56 236,68 216,50 236,50 1,95 3,82 1,95 gamma-glutamylcyclotransferase at3g02910-like gi|326524432|dbj|BAK00599.1| predicted protein [Hordeum 
290,11 219,55 494,04 451,57 549,31 711,98 644,35 1935,73 1266,01 228,71 1,95 3,61 1,85 cytochrome p450 gi|326494532|dbj|BAJ94385.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
28,41 27,71 44,72 65,46 35,98 23,45 141,28 124,19 124,18 52,56 1,95 5,09 2,61 auxin-induced protein 5ng4 gi|326507172|dbj|BAJ95663.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,85 37,30 66,56 82,53 74,36 91,78 79,23 133,19 92,31 125,55 1,95 2,66 1,36 tyrosyl-trna synthetase gi|474062954|gb|EMS54027.1| Tyrosyl
246,74 782,28 902,79 634,66 580,49 1535,13 2215,62 3448,49 3960,67 1937,73 1,94 6,15 3,17 cycloartenol synthase-like isoform 1 gi|357145952|ref|XP_003573825.1| PREDICTED: cycloartenol synthase
13,46 57,55 66,56 109,10 77,96 105,52 98,32 171,88 193,42 200,49 1,94 3,59 1,85 5 -3 exoribonuclease 2-like isoform x2 gi|475611810|gb|EMT28219.1| hypothetical protein F775_25180 [Aegilops tauschii]
16,45 34,10 39,52 39,84 38,38 59,03 177,55 285,27 228,58 133,33 1,94 9,05 4,67 udp-glycosyltransferase 83a1-like gi|357115034|ref|XP_003559298.1| PREDICTED: UDP
14,95 42,63 34,32 51,23 50,37 57,01 84,00 58,49 48,35 74,94 1,94 2,67 1,38 delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthetase gi|475620830|gb|EMT31252.1| hypothetical protein F775_01688 [Aegilops tauschii]
26,92 19,18 30,16 37,95 39,58 40,03 49,64 54,00 47,26 58,39 1,94 2,75 1,42 hypothetical protein TRIUR3_17930 gi|473865410|gb|EMS47624.1| hypothetical protein TRIUR3_17930 [Triticum urartu]
13,46 43,70 39,52 71,15 33,58 82,88 87,82 133,19 82,42 176,16 1,94 4,09 2,11 resistance protein 
gi|85681809|gb|ABC73058.1| resistance protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|94410816|gb|ABF18541.1| 
serine/threonine kinase
61,31 78,87 99,85 142,30 116,34 118,86 134,60 167,39 107,70 181,02 1,94 2,40 1,24 hypothetical protein TRIUR3_30712 gi|474368073|gb|EMS63647.1| hypothetical protein TRIUR3_30712 [Triticum urartu]
20,25 35,36 80,64 45,58 42,05 123,14 165,59 94,51 89,54 1,93 4,47 2,32 uncharacterized transporter gi|474069705|gb|EMS54288.1| Uncharacterized transporter C5D6.04 [Triticum urartu]
412,46 1188,81 1658,28 1074,63 1424,76 1314,48 1602,76 2028,69 1416,07 1,92 2,29 1,19 glutelin type-a 2 
gi|326494746|dbj|BAJ94492.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
65,01 102,97 109,10 142,72 143,12 137,46 140,39 138,47 183,94 1,92 2,32 1,21 #N/A 
123,63 169,53 234,32 187,10 209,43 316,93 348,27 440,68 306,57 1,92 3,39 1,76 uncharacterized rna-binding isoform x3 gi|326487764|dbj|BAK05554.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
230,21 550,20 560,66 491,74 634,75 576,58 739,73 679,16 564,48 1,92 2,20 1,14 nac domain-containing protein 18 gi|475625512|gb|EMT32999.1| NAC domain
12542,05 26079,88 29170,66 17617,43 23194,39 36743,38 48368,00 43058,52 44348,70 1,92 3,44 1,80 metallothionein-like protein 1 gi|474290679|gb|EMS61268.1| Metallothionein
6,39 17,68 27,51 8,40 10,11 45,82 26,10 24,18 41,85 1,92 4,15 2,17 abc transporter b family member 8 gi|475612658|gb|EMT28478.1| Putative ABC transporter B family member 8 [Aegilops tauschii]
329,32 347,39 499,95 329,82 341,23 1335,48 1577,56 844,00 1382,00 1,92 6,48 3,38 atpase-like zinc transporter gi|95114390|gb|ABF55693.1| putative ATPase
20,25 19,76 24,67 22,79 26,68 51,55 67,49 35,17 55,47 1,91 4,28 2,23 #N/A 
85,26 88,41 116,69 97,15 100,67 152,74 111,59 205,51 182,97 1,91 3,10 1,62 bi1-like isoform 1 gi|475507449|gb|EMT04950.1| hypothetical protein F775_18737 [Aegilops tauschii]
12,79 16,64 32,25 17,99 42,05 42,96 46,80 51,65 27,25 1,91 2,95 1,55 PREDICTED: laccase-15-like gi|514812003|ref|XP_004980796.1| PREDICTED: laccase
23,45 35,36 33,20 31,18 41,64 42,00 82,79 70,33 59,37 1,90 3,43 1,80 hypothetical protein F775_09501 gi|475438201|gb|EMT01360.1| hypothetical protein F775_09501 [Aegilops tauschii]
160,93 185,13 272,27 220,68 314,14 193,78 343,77 208,80 275,43 1,90 1,96 1,03 #N/A 
337,85 525,24 626,12 522,92 565,21 785,63 477,86 634,10 400,00 1,90 1,95 1,03 hypothetical protein TRIUR3_28119 gi|474385132|gb|EMS64901.1| hypothetical protein TRIUR3_28119 [Triticum urartu]
5,33 6,24 11,38 7,20 15,36 21,00 27,90 23,08 21,41 1,90 4,42 2,32 
tgacg-sequence-specific dna-binding protein tga- 
-like gi|326519522|dbj|BAK00134.1| predicted protein [Hordeum
185,44 300,58 507,54 398,19 411,98 452,48 485,06 503,33 401,95 1,89 2,15 1,14 PREDICTED: junctophilin-4-like gi|357158721|ref|XP_003578219.1| PREDICTED: junctophilin
151,34 173,69 246,65 173,91 198,92 222,42 215,98 264,85 300,73 1,89 2,40 1,27 bile acid sodium symporter 
gi|357154322|ref|XP_003576744.1| PREDICTED: uncharacterized sodium
distachyon] 
26,64 56,16 74,00 46,78 64,28 96,41 225,88 153,86 194,65 1,89 5,26 2,78 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100833674 gi|357128917|ref|XP_003566116.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100833674 [Brachypodium distachyon]
42,63 52,00 78,74 68,36 66,71 94,51 125,09 97,81 76,89 1,89 2,80 1,48 hypothetical protein F775_00760 gi|475535258|gb|EMT08714.1| hypothetical protein F775_00760 [Aegilops tauschii]
2,13 0,00 2,85 1,20 4,45 13,36 18,90 9,89 6,81 1,89 10,89 5,77 peroxidase 12-like 
gi|326494642|dbj|BAJ94440.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326495784|dbj|BAJ85988.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
21,32 17,68 27,51 14,39 25,88 42,00 36,90 60,44 35,04 1,89 3,85 2,04 #N/A 
138,55 272,50 216,30 275,85 274,93 384,70 246,58 468,16 350,37 1,89 2,63 1,39 zinc finger ccch domain-containing protein 44 gi|475598127|gb|EMT23842.1| Zinc finger CCCH domain
112,97 189,29 179,30 166,71 222,37 272,06 159,29 257,16 251,10 1,89 2,34 1,24 protein stip1-like protein gi|474293252|gb|EMS61360.1| Protein STIP1
305,88 785,26 885,11 777,19 651,73 1422,35 721,74 1442,94 626,77 1,88 2,56 1,36 uncharacterized amino acid permease -like gi|357127635|ref|XP_003565484.1| PREDICTED: uncharacterized amino acid permease YfnA
141,75 406,67 618,53 350,21 308,08 756,04 596,65 754,99 404,87 1,88 2,81 1,49 abc transporter g family member 14-like 
gi|326508764|dbj|BAJ95904.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
95,92 107,13 103,41 107,94 152,83 120,28 147,59 134,07 184,92 1,88 2,34 1,25 predicted protein 
gi|326493256|dbj|BAJ85089.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326505398|dbj|BAJ95370.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
126,83 145,61 244,76 152,32 188,00 294,97 176,38 180,23 214,11 1,88 2,23 1,18 btb poz and math domain-containing protein 1 gi|473938225|gb|EMS50210.1| BTB/POZ and MATH domain
111,91 225,70 228,63 219,48 208,22 306,43 323,07 273,64 291,97 1,88 2,55 1,35 coatomer subunit beta -3 gi|475607286|gb|EMT26658.1| Coatomer subunit beta'
201,43 327,62 369,03 292,64 402,68 267,29 538,15 318,70 862,29 1,88 2,68 1,43 tyrosine-protein phosphatase gi|475376029|gb|EMT00590.1| Putative 
87,39 140,41 175,50 133,13 172,23 229,10 160,19 209,90 172,26 1,88 2,33 1,24 transmembrane ascorbate ferrireductase 1-like 
gi|326509983|dbj|BAJ87208.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532796|dbj|BAJ89243.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
170,52 252,74 328,24 284,25 312,12 502,12 640,74 501,13 393,19 1,88 3,25 1,73 vacuolar processing enzyme 2 gi|356463714|gb|AET08895.1| vacuolar processing enzyme 2 [Aegilops tauschii]
50,09 110,25 83,48 116,34 133,42 112,64 175,48 124,18 137,23 1,88 2,32 1,24 abc transporter c family member 10 gi|474162499|gb|EMS57302.1| ABC transporter C family member 10 [Triticum urartu]
7,46 8,32 10,44 8,40 10,92 20,05 26,10 19,78 18,49 1,87 4,16 2,22 #N/A 
499,85 667,73 700,12 648,85 776,26 958,42 1258,99 976,98 924,58 1,87 2,76 1,47 3-ketoacyl- thiolase peroxisomal gi|475621610|gb|EMT31542.1| 3
321,86 604,28 714,35 600,88 586,24 783,72 944,02 850,60 947,94 1,87 2,63 1,41 acyl- dehydrogenase family member 10-like gi|357116071|ref|XP_003559808.1| PREDICTED: acyl
798,27 1018,23 1349,96 858,74 707,12 1705,86 1411,97 1702,30 1826,78 1,87 3,16 1,69 hypothetical protein TRIUR3_05744 gi|474391712|gb|EMS65382.1| hypothetical protein TRIUR3_05744 [Triticum urartu]
186,51 287,06 279,86 268,66 301,61 590,90 617,35 453,87 358,15 1,86 3,31 1,78 glucan endo- -beta-glucosidase gi|475621047|gb|EMT31321.1| Glucan endo
24,51 49,92 38,90 40,78 52,15 126,01 257,38 142,87 109,98 1,86 6,52 3,50 gdsl esterase lipase gi|475601114|gb|EMT24719.1| GDSL esterase/lipase [Aegilops tauschii]
11,72 9,36 25,61 17,99 21,02 31,50 50,40 37,36 69,10 1,86 4,74 2,55 
multiple c2 and transmembrane domain-
containing protein 1 gi|475522502|gb|EMT06755.1| hypothetical protein F775_06615 [Aegilops tauschii]
1755,33 2866,45 2789,09 2918,05 2792,92 3395,50 4154,93 3996,93 3152,33 1,86 2,41 1,29 universal stress protein 9303 
gi|283970976|gb|ADB54814.1| universal stress 
universal stress protein 9303 [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
112,97 157,05 145,15 139,13 147,57 164,19 292,47 204,41 205,35 1,86 2,74 1,47 hypothetical protein F775_16633 gi|475613513|gb|EMT28794.1| hypothetical protein F775_16633 [Aegilops tauschii]
4,26 5,20 7,59 3,60 8,49 12,41 41,40 32,97 33,09 1,86 8,96 4,82 udp-glycosyltransferase 90a1-like gi|475469930|gb|EMT02334.1| Cytokinin
268,58 520,04 541,69 497,74 589,88 502,12 772,13 785,76 552,80 1,86 2,26 1,22 cytochrome p450 71a1-like gi|326519224|dbj|BAJ96611.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
375,15 722,85 559,72 668,04 739,87 1206,61 1474,97 2340,79 356,21 1,85 3,71 2,00 probable sarcosine oxidase-like gi|357159173|ref|XP_003578363.1| PREDICTED: probable sarcosine oxidase
164,13 198,65 221,04 280,65 234,09 278,74 446,36 345,07 249,15 1,85 2,62 1,41 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gso1 gi|475560016|gb|EMT13466.1| LRR receptor
115,15 185,44 248,58 277,96 231,48 259,56 565,12 727,14 537,39 499,27 1,84 4,21 2,29 arginase gi|345447290|gb|AEN92260.1| arginase [Triticum aestivum]
1495,40 1023,14 2252,80 2297,68 2206,83 2379,32 1556,95 2725,86 2125,40 6358,19 1,84 2,57 1,40 probable glutamyl chloroplastic-like gi|357112567|ref|XP_003558080.1| PREDICTED: probable glutamyl endopeptidase, chloroplastic
13,46 9,59 18,72 22,77 15,59 9,70 65,87 122,39 42,86 85,65 1,84 8,72 4,74 tpa: ring zinc finger domain superfamily protein gi|475618647|gb|EMT30496.1| hypothetical protein F775_10173 [Aegilops tauschii]
889,76 844,09 1459,23 1908,72 1548,38 1571,93 2814,15 2814,05 2455,09 2229,70 1,84 2,92 1,59 na+ dependent neutral amino acid transporter 
gi|357124534|ref|XP_003563954.1| PREDICTED: probable sodium
distachyon] gi|193848527|gb|ACF22716.1| system N amino acid transporter [Brachypodium distachyon]
17,94 26,64 32,24 35,10 37,18 42,45 35,32 82,79 70,33 72,02 1,83 3,25 1,77 disease resistance rpp13-like protein 1-like gi|357130856|ref|XP_003567060.1| PREDICTED: putative disease resistance protein RGA3
73,27 132,16 171,61 204,91 184,70 186,38 242,47 373,47 260,45 287,11 1,83 2,85 1,56 predicted protein gi|326519687|dbj|BAK00216.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
305,06 295,22 478,43 382,31 473,75 476,67 352,25 752,33 447,28 536,26 1,83 2,11 1,15 #N/A 
14,95 52,22 58,24 50,28 62,37 84,50 111,69 191,68 186,82 152,80 1,83 4,61 2,52 protein kinase domain containing expressed gi|326532208|dbj|BAK01480.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1419,13 1303,44 1888,78 3015,82 2318,37 2077,71 4275,64 4995,46 3052,92 4414,63 1,83 3,29 1,80 remorin-like isoform 1 gi|475617779|gb|EMT30253.1| hypothetical protein F775_30825 [Aegilops tauschii]
352,91 392,21 654,21 733,32 669,24 664,67 925,00 928,72 950,60 828,23 1,83 2,44 1,33 
phytanoyl- dioxygenase domain-containing 
protein 1-like 
gi|326488803|dbj|BAJ98013.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326498353|dbj|BAJ98604.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,95 22,38 24,96 26,56 37,18 22,24 54,41 82,79 40,66 51,58 1,83 3,78 2,07 secologanin synthase gi|473742615|gb|EMS45443.1| Secologanin synthase
163,00 143,88 326,58 415,52 337,02 220,75 337,93 467,96 436,29 393,19 1,83 2,30 1,26 
probable peptide nitrate transporter at3g43790-
like gi|326509905|dbj|BAJ87168.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
112,15 148,14 249,62 396,54 257,86 228,43 462,02 751,43 314,30 578,11 1,83 3,40 1,86 auxin-induced protein 5ng4 gi|473926456|gb|EMS49825.1| Auxin
95,71 127,89 142,49 184,04 203,89 208,62 210,01 310,47 207,70 177,13 1,82 2,23 1,22 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gso1 gi|475626736|gb|EMT33454.1| LRR receptor
67,29 85,26 124,81 90,12 109,14 134,23 110,73 206,08 123,08 159,61 1,82 2,38 1,31 abc transporter c family member 10 gi|474162499|gb|EMS57302.1| ABC transporter C family member 10 [Triticum urartu]
11,96 24,51 21,84 45,54 31,18 35,17 51,55 87,29 76,93 42,82 1,82 3,52 1,93 cytochrome p450 89a2 gi|326494866|dbj|BAJ94552.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
53,83 78,87 149,77 106,25 87,55 127,76 191,87 242,98 259,36 135,28 1,82 3,20 1,76 #N/A 
0,00 3,20 4,16 12,33 3,60 7,68 22,91 30,60 19,78 37,96 1,82 7,28 4,01 #N/A 
10,47 33,04 27,04 30,36 25,19 40,83 58,23 58,49 72,53 44,77 1,82 3,44 1,90 cytokinin-n-glucosyltransferase 2 gi|475427193|gb|EMT01133.1| Cytokinin
297,58 500,91 640,69 864,24 585,29 781,92 1208,52 1611,76 1277,00 1207,79 1,82 3,35 1,85 b3 domain-containing protein gi|475625571|gb|EMT33019.1| B3 domain
22,43 55,42 48,88 66,41 82,76 82,07 78,28 135,89 115,39 86,62 1,82 2,70 1,49 hypothetical protein TRIUR3_22034 gi|474414658|gb|EMS67126.1| hypothetical protein TRIUR3_22034 
22,43 47,96 43,68 83,48 46,78 63,48 94,51 164,69 82,42 122,63 1,81 3,55 1,96 #N/A 
2,99 15,99 18,72 18,97 17,99 18,60 31,50 45,90 32,97 43,80 1,81 3,75 2,08 #N/A 
4,49 3,20 2,08 11,38 3,60 4,45 17,18 9,90 25,28 15,57 1,81 5,71 3,16 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|474275713|gb|EMS61055.1| LRR receptor
101,69 142,81 188,25 212,50 169,11 276,95 336,97 357,27 313,20 379,56 1,81 2,96 1,64 disease resistance protein rpm1 gi|475575153|gb|EMT17189.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
14,95 9,59 17,68 18,02 15,59 20,22 31,50 40,50 23,08 50,61 1,80 3,67 2,04 #N/A 
43,37 58,62 64,48 101,51 105,54 111,99 225,28 301,47 218,69 194,65 1,79 4,40 2,45 #N/A 
20,94 58,62 69,69 75,89 46,78 61,45 105,01 149,39 134,07 197,57 1,79 4,14 2,31 non-specific lipid-transfer protein at2g13820-like gi|326508488|dbj|BAJ95766.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
188,42 338,92 432,67 353,85 386,19 509,82 630,99 899,92 878,07 492,46 1,79 3,09 1,72 probable pectinesterase 15-like gi|326508198|dbj|BAJ99366.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
110,66 65,01 166,41 191,63 164,31 141,51 234,83 213,28 179,13 262,78 1,79 2,40 1,34 cyclic nucleotide-gated ion channel 4 gi|473969813|gb|EMS51384.1| hypothetical protein TRIUR3_19052 [Triticum urartu]
23,93 44,76 66,56 63,56 44,38 88,54 115,51 111,59 82,42 139,17 1,79 3,06 1,71 nuclear transcription factor y subunit b2 gi|324329856|gb|ADY38380.1| nuclear transcription factor Y subunit B2 [Triticum monococcum]
245,24 311,21 429,55 628,02 416,18 487,59 757,00 851,32 646,19 704,63 1,79 2,70 1,51 homogentisate -dioxygenase-like gi|357110954|ref|XP_003557280.1| PREDICTED: homogentisate 1,2
26,92 41,57 52,00 34,15 51,57 42,86 63,96 65,69 102,20 61,31 1,79 2,90 1,62 serine threonine-protein kinase nak gi|475613042|gb|EMT28626.1| Putative serine/threonine
55,33 191,84 195,53 298,83 235,07 250,67 417,16 567,85 338,48 475,92 1,79 3,28 1,84 uncharacterized aminotransferase y4ub-like gi|357145129|ref|XP_003573535.1| PREDICTED: uncharacterized aminotransferase y4uB
10,47 12,79 24,96 36,05 15,59 38,00 69,69 78,29 85,72 65,21 1,79 4,66 2,61 #N/A 
19,44 14,92 31,20 25,61 26,39 37,60 40,09 42,30 76,93 67,15 1,79 3,35 1,87 #N/A 
86,73 65,01 122,73 144,20 119,94 145,95 175,65 210,58 118,69 222,87 1,79 2,44 1,37 
mitogen-activated protein kinase kinase kinase 
yoda-like isoform x1 
gi|514716009|ref|XP_004953389.1| PREDICTED: mitogen
italica] 
67,29 162,00 178,89 203,96 155,92 215,09 295,92 441,86 274,74 322,14 1,78 3,16 1,77 
electron transfer flavoprotein subunit 
mitochondrial-like gi|326528549|dbj|BAJ93456.1| predicted protein 
95,71 106,58 190,33 170,76 176,31 186,38 210,97 221,38 192,32 254,02 1,78 2,16 1,21 jasmonate o-methyltransferase gi|475582526|gb|EMT19155.1| Jasmonate O
2622,92 2875,46 3859,72 5319,19 4358,48 3907,17 7192,89 8363,86 7109,20 5655,51 1,78 2,89 1,62 pheophorbide a chloroplastic gi|475595559|gb|EMT23077.1| Pheophorbide a oxygenase, chloroplastic [Aegilops tauschii]
76,27 164,13 215,30 435,44 212,29 247,43 609,03 966,51 682,46 744,53 1,78 4,81 2,70 
alanine--glyoxylate aminotransferase 2 homolog 
mitochondrial-like gi|326496042|dbj|BAJ90642.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,43 20,25 30,16 24,67 29,98 41,24 40,09 96,29 97,81 72,99 1,78 4,33 2,44 receptor protein kinase 1 gi|474403154|gb|EMS66247.1| Putative receptor protein kinase ZmPK1 [Triticum urartu]
8,97 5,33 9,36 28,46 11,99 17,38 30,55 41,40 30,77 32,12 1,78 3,56 2,01 uncharacterized transporter gi|474069705|gb|EMS54288.1| Uncharacterized transporter C5D6.04 [Triticum urartu]
2512,26 1740,41 3638,18 3667,56 3479,35 3561,90 2359,76 3272,11 2919,95 7762,58 1,77 2,02 1,14 probable glutamyl chloroplastic-like gi|357112567|ref|XP_003558080.1| PREDICTED: probable glutamyl endopeptidase, chloroplastic
284,13 159,87 391,07 438,29 364,61 373,17 586,12 461,66 427,50 558,64 1,77 2,30 1,30 predicted protein gi|326493104|dbj|BAJ85013.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,96 14,92 23,92 30,36 23,99 31,94 31,50 48,60 50,55 47,69 1,77 2,86 1,62 hypothetical protein F775_32912 gi|475574921|gb|EMT17111.1| hypothetical protein F775_32912 [Aegilops tauschii]
149,21 217,38 210,60 254,26 277,35 347,47 569,65 406,62 410,71 1,75 3,16 1,81 xanthine dehydrogenase gi|326510711|dbj|BAJ91703.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
436,97 568,92 534,10 538,51 744,72 733,13 855,82 1055,01 527,50 1,75 2,32 1,33 hypersensitive induced response protein 3 gi|475572894|gb|EMT16611.1| hypothetical protein F775_27006 [Aegilops tauschii]
83,13 109,21 129,97 109,14 105,12 167,05 182,68 146,16 184,92 1,74 2,62 1,50 
probable receptor-like protein kinase at5g56460-
like 
gi|357146317|ref|XP_003573948.1| PREDICTED: probable receptor
distachyon] 
6,39 11,44 9,49 6,00 6,87 45,82 29,70 30,77 20,44 1,74 6,54 3,75 #N/A 
121,50 153,93 198,27 119,94 165,76 195,69 194,38 311,01 288,08 1,74 2,70 1,55 glucan endo- -beta-glucosidase 3 
gi|326499203|dbj|BAK06092.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326510239|dbj|BAJ87336.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
95,92 83,21 161,27 95,95 93,39 173,74 110,69 156,05 174,21 1,74 2,46 1,42 protein transparent testa 1-like 
gi|242088091|ref|XP_002439878.1| hypothetical protein 
gi|241945163|gb|EES18308.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_09g021850 [Sorghum bicolor]
8,53 3,12 18,97 7,20 12,53 25,77 16,20 37,36 18,49 1,74 4,07 2,34 eukaryotic translation initiation factor 6-2 gi|116786167|gb|ABK24004.1| unknown [Picea sitchensis]
180,12 251,70 305,47 280,65 304,84 387,57 627,24 445,08 439,91 1,74 2,89 1,66 aquaporin sip1-1-like gi|326503434|dbj|BAJ86223.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,59 11,44 6,64 10,79 18,60 38,18 45,00 42,86 31,14 1,74 5,75 3,31 predicted protein gi|326512068|dbj|BAJ96015.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
163,06 133,13 169,81 110,34 105,52 244,38 316,77 302,22 189,78 1,73 3,52 2,03 wall-associated receptor kinase 3-like gi|218194545|gb|EEC76972.1| hypothetical protein OsI_15267 [Oryza sativa 
554,20 785,26 1106,15 996,67 873,70 1373,66 1453,37 1236,33 1057,91 1,73 2,36 1,36 potassium transporter gi|475520663|gb|EMT06515.1| Potassium transporter 7 [Aegilops tauschii]
40,50 35,36 27,51 40,78 33,15 71,59 101,69 68,14 86,62 1,73 4,15 2,40 pleiotropic drug resistance protein 7 gi|475573913|gb|EMT16838.1| Putative pleiotropic drug resistance protein 7 [Aegilops tauschii]
1337,55 1525,79 1781,60 1547,18 1759,52 2297,71 3387,30 2578,17 2226,78 1,73 2,74 1,59 3-ketoacyl- thiolase peroxisomal gi|475621610|gb|EMT31542.1| 3
1254,42 1617,32 2031,10 1349,28 1768,82 3691,43 5178,14 3782,64 3371,31 1,73 4,09 2,37 glutamine synthetase isoform gs1b gi|71361902|gb|AAZ30058.1| glutamine synthetase isoform GS1b [Triticum aestivum]
14,92 39,52 30,36 39,58 37,60 79,23 127,79 74,73 80,78 1,72 4,25 2,47 anthocyanidin -o-glucosyltransferase 
gi|326488665|dbj|BAJ97944.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326513020|dbj|BAK03417.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
41,57 46,80 108,15 47,97 65,50 156,55 140,39 253,86 146,96 1,72 4,48 2,60 #N/A 
11,72 32,24 30,36 14,39 18,19 64,91 104,39 69,23 71,05 1,72 5,60 3,25 anthocyanidin 3-o-glucosyltransferase gi|326508394|dbj|BAJ99464.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
678,90 808,14 740,91 769,99 984,07 859,14 1016,01 1273,70 996,60 1,72 2,16 1,26 proteasome subunit alpha type-6-like gi|475510893|gb|EMT05329.1| Proteasome subunit alpha type
200,37 196,57 151,79 199,09 216,30 281,61 292,47 329,69 284,19 1,72 2,67 1,56 low-affinity cation transporter gi|475576194|gb|EMT17481.1| 
23,45 24,96 24,67 31,18 33,15 42,96 76,49 52,75 42,82 1,72 3,24 1,89 hypothetical protein F775_17014 gi|475616270|gb|EMT29710.1| hypothetical protein F775_17014 [Aegilops tauschii]
1270,40 2034,39 1608,94 1765,46 1627,72 2165,98 2658,36 2658,39 2076,90 1,71 2,33 1,36 abc transporter c family member 10 gi|474108488|gb|EMS55529.1| ABC transporter C family member 8 [Triticum urartu]
234,47 519,00 428,80 509,73 582,19 639,58 934,12 617,62 543,07 1,71 2,30 1,34 hypothetical protein TRIUR3_23125 gi|474382217|gb|EMS64676.1| hypothetical protein TRIUR3_23125 [Triticum urartu]
50,09 62,40 69,25 71,96 73,58 86,87 134,99 83,52 97,32 1,71 2,49 1,45 hypothetical protein TRIUR3_15884 gi|473821745|gb|EMS47028.1| hypothetical protein TRIUR3_15884 [Triticum urartu]
29,84 34,32 48,38 28,78 83,69 130,78 181,78 242,87 168,37 1,71 6,34 3,71 obtusifoliol 14-alpha demethylase gi|475603336|gb|EMT25389.1| Obtusifoliol 14
208,89 425,39 448,72 443,76 431,39 460,12 629,04 524,21 454,50 1,71 2,02 1,18 
cytoplasmic phosphatidylinositol transfer protein 
1 gi|473968349|gb|EMS51344.1| Cytoplasmic phosphatidylinositol transfer protein 1 [Triticum urartu]
3,20 7,28 1,90 3,60 3,64 15,27 13,50 12,09 17,52 1,70 6,06 3,56 transmembrane protein 97-like gi|475614978|gb|EMT29284.1| hypothetical protein F775_08237 [Aegilops tauschii]
35,17 46,80 36,05 29,98 41,64 75,41 61,19 100,01 76,89 1,70 3,45 2,03 1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase gi|475504695|gb|EMT04664.1| 1
4414,44 5611,20 6568,59 5759,34 5697,02 9209,95 9750,63 8775,23 7478,39 1,70 2,53 1,49 pheophorbide a chloroplastic gi|475595559|gb|EMT23077.1| Pheophorbide a oxygenase, chloroplastic [Aegilops tauschii]
9,59 4,16 13,28 9,59 33,96 80,19 69,29 164,84 100,24 1,70 11,54 6,80 jasmonate o-methyltransferase gi|475625209|gb|EMT32886.1| Jasmonate O
45,83 54,08 59,77 45,58 58,22 129,83 153,89 153,86 145,01 1,69 4,54 2,68 probable purine permease 11-like isoform x1 gi|475498187|gb|EMT04071.1| hypothetical protein F775_15978 [Aegilops tauschii]
229,14 303,70 434,49 334,62 358,21 546,03 461,66 391,23 421,41 1,69 2,16 1,27 histone h4 gi|195617694|gb|ACG30677.1| histone H4 [Zea mays]
190,77 202,81 243,81 215,89 241,77 264,42 249,28 439,59 366,91 1,69 2,47 1,46 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475503061|gb|EMT04495.1| Putative LRR receptor
73,54 63,44 106,25 67,16 82,48 144,14 198,88 147,26 94,40 1,69 3,10 1,83 predicted protein gi|326516112|dbj|BAJ88079.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
163,06 201,77 218,19 200,29 229,64 327,43 544,45 389,03 254,99 1,69 3,02 1,78 protein phosphatase 2c 64 gi|475608802|gb|EMT27153.1| Putative protein phosphatase 2C 64 [Aegilops tauschii]
250,46 317,22 387,06 308,24 438,67 455,34 865,72 524,21 592,70 1,69 2,84 1,68 probable protein phosphatase 2c 47-like gi|475602064|gb|EMT25026.1| Putative protein phosphatase 2C 47 [Aegilops tauschii]
381,55 406,67 554,02 383,80 534,89 1096,83 1507,37 1076,99 962,54 1,69 4,18 2,47 arginase gi|345447290|gb|AEN92260.1| arginase [Triticum aestivum]
189,71 211,14 203,96 255,46 223,98 294,97 283,47 343,98 313,38 1,69 2,34 1,38 peptide transporter ptr2 gi|326493094|dbj|BAJ85008.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
82,06 101,93 76,84 85,15 100,67 225,28 323,97 203,31 202,43 1,68 4,41 2,62 lectin-domain containing receptor kinase gi|475426880|gb|EMT01122.1| Lectin
17,05 50,96 52,18 53,97 58,62 70,64 99,89 80,22 86,62 1,68 2,63 1,56 hypothetical protein TRIUR3_32638 gi|473817717|gb|EMS46927.1| hypothetical protein TRIUR3_32638 [Triticum urartu]
724,73 1150,32 1159,28 1131,00 1078,27 1479,62 2679,06 1753,95 1782,01 1,68 2,86 1,70 ornithine aminotransferase gi|475621935|gb|EMT31668.1| 
74,60 97,77 144,20 119,94 134,63 172,78 200,68 293,42 199,51 1,68 2,93 1,74 predicted protein gi|326498235|dbj|BAJ98545.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
56,49 116,49 79,69 68,36 137,06 117,42 145,79 157,15 161,56 1,68 2,43 1,45 epoxide hydrolase 2-like 
gi|326527739|dbj|BAK08144.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326529279|dbj|BAK01033.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
289,89 339,06 622,33 329,82 288,27 526,94 629,04 546,19 309,49 1,68 2,14 1,27 hypothetical protein TRIUR3_32617 gi|474390725|gb|EMS65281.1| hypothetical protein TRIUR3_32617 [Triticum urartu]
5,33 7,28 10,44 6,00 7,68 16,23 30,60 20,88 22,38 1,68 4,81 2,87 secologanin synthase gi|473742615|gb|EMS45443.1| Secologanin synthase [Triticum urartu]
68,21 64,48 107,20 81,56 73,18 98,32 178,18 149,46 235,52 1,68 3,40 2,03 benzyl alcohol o-benzoyltransferase-like gi|326523919|dbj|BAJ96970.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 5,20 5,69 4,80 2,83 21,96 45,90 20,88 20,44 1,67 9,87 5,89 
3 -n-debenzoyl-2 -deoxytaxol n-
benzoyltransferase gi|473808452|gb|EMS46726.1| 3'
56,83 41,57 80,09 67,36 85,15 67,92 97,37 125,09 152,76 112,90 1,66 2,69 1,62 
probable l-ascorbate peroxidase chloroplastic-
like gi|473794239|gb|EMS46421.1| putative 
28,41 30,91 61,36 69,25 49,17 36,39 49,64 71,99 102,20 100,24 1,66 2,48 1,50 #N/A 
13,46 13,86 17,68 16,13 17,99 19,81 22,91 54,90 54,95 38,93 1,66 3,97 2,40 hypothetical protein TRIUR3_23478 gi|474424723|gb|EMS67662.1| hypothetical protein TRIUR3_23478 [Triticum urartu]
0,00 3,20 1,04 5,69 3,60 6,06 17,18 26,10 17,58 9,73 1,66 7,13 4,31 saur25 - auxin-responsive saur family member 
gi|226506166|ref|NP_001147235.1| SAUR25 
gi|195608878|gb|ACG26269.1| 
40,38 263,25 212,18 221,04 191,90 185,57 376,11 529,15 534,10 289,05 1,65 3,53 2,13 wall-associated receptor kinase 4-like gi|514806014|ref|XP_004977865.1| PREDICTED: wall
20,94 40,50 57,20 46,48 37,18 60,65 84,96 86,39 81,32 54,50 1,65 2,52 1,52 hypothetical protein TRIUR3_18089 gi|474365619|gb|EMS63486.1| hypothetical protein TRIUR3_18089 [Triticum 
139,07 256,85 279,78 420,26 290,25 342,04 566,08 512,05 561,57 314,36 1,65 2,42 1,47 wrky transcription factor 57 gi|475592100|gb|EMT21988.1| Putative WRKY transcription factor 57 [Aegilops tauschii]
5,98 15,99 16,64 18,02 20,39 18,19 49,64 57,59 45,06 43,80 1,65 4,41 2,68 amino acid permease 2-like gi|474086918|gb|EMS54714.1| hypothetical protein TRIUR3_18909 [Triticum urartu]
59,82 49,03 72,81 92,02 79,16 90,16 92,60 148,49 112,09 147,93 1,65 2,47 1,50 casp-like protein at3g53850-like gi|326488575|dbj|BAJ93956.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,46 6,39 12,48 18,97 8,40 15,36 40,09 57,59 52,75 55,47 1,65 6,14 3,73 eukaryotic translation initiation factor 3 subunit g gi|474015488|gb|EMS52675.1| Eukaryotic translation initiation factor 3 subunit G [Triticum urartu]
7,48 28,78 34,32 23,72 25,19 29,51 48,68 36,90 75,83 73,97 1,65 3,44 2,09 transporter mch1 gi|475533654|gb|EMT08425.1| hypothetical protein 
130,10 322,93 280,82 351,01 322,63 397,02 546,98 679,44 648,39 399,03 1,64 2,76 1,68 
probable leucine-rich repeat receptor-like 
protein kinase at4g00330-like gi|326509041|dbj|BAJ86913.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
73,27 40,50 80,09 110,05 52,77 54,99 120,28 106,19 83,52 109,98 1,64 2,32 1,41 rhamnogalacturonate lyase-like gi|326524968|dbj|BAK04420.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
80,75 141,75 149,77 204,91 131,93 166,17 250,10 350,07 275,84 258,88 1,64 2,85 1,74 
probable leucine-rich repeat receptor-like 
protein kinase at5g49770-like gi|326490991|dbj|BAK05595.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
764,15 866,48 1324,02 1534,95 1310,90 1370,18 1822,33 2359,59 2031,99 1582,49 1,64 2,31 1,41 beta- insoluble isoenzyme 4 gi|326530107|dbj|BAK08333.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1677,83 2361,76 2924,69 3314,65 2783,72 2720,14 4271,82 6332,74 4781,59 3948,44 1,64 2,70 1,65 3-ketoacyl- thiolase-like protein gi|283806363|dbj|BAI66423.1| 3
8,97 24,51 27,04 35,10 28,78 35,98 53,46 90,89 79,13 81,75 1,64 3,94 2,41 receptor protein kinase 1-like gi|357153138|ref|XP_003576351.1| PREDICTED: putative receptor protein kinase ZmPK1
119,63 151,34 239,22 207,76 224,28 226,00 370,38 300,57 398,92 211,19 1,64 2,34 1,43 protein bonzai 3 gi|326534300|dbj|BAJ89500.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,49 40,50 19,76 29,41 23,99 47,30 50,59 116,99 98,91 109,98 1,64 5,12 3,13 receptor-like kinase gi|87251764|emb|CAJ14969.2| LysM receptor
345,44 318,67 534,60 580,59 582,89 529,64 1014,74 1524,46 791,25 1148,43 1,64 3,29 2,01 
lipoamide acyltransferase component of 
branched-chain alpha-keto acid dehydrogenase 
mitochondrial-like isoform 1 gi|326528587|dbj|BAJ93475.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp.
22,43 49,03 49,92 50,28 46,78 57,82 147,01 170,98 238,48 87,59 1,64 5,14 3,14 ras-related protein rab- expressed gi|326503002|dbj|BAJ99126.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
142,06 115,10 217,38 226,73 181,10 240,16 252,97 290,67 279,14 311,44 1,63 2,14 1,31 methylmalonate semialdehyde dehydrogenase gi|30144414|gb|AAP15456.1| methylmalonate semialdehyde dehydrogenase [Triticum aestivum]
2,99 31,97 27,04 19,92 20,39 35,58 51,55 86,39 57,15 51,58 1,63 3,91 2,40 hypothetical protein TRIUR3_03138 gi|474378489|gb|EMS64403.1| hypothetical protein TRIUR3_03138 [Triticum urartu]
186,92 308,01 332,82 363,34 297,44 291,10 464,89 400,46 384,64 533,34 1,63 2,26 1,39 disease resistance protein rga4 gi|474373593|gb|EMS64016.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Triticum urartu]
130,10 237,67 246,50 257,09 238,67 292,71 431,48 782,03 483,54 483,70 1,63 3,43 2,11 60s ribosomal protein l18a 
gi|326520874|dbj|BAJ92800.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326531956|dbj|BAK01354.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
340,95 298,42 491,96 362,39 460,55 462,52 645,31 724,44 959,40 764,97 1,63 2,83 1,74 neutral ceramidase gi|161702907|gb|ABX76295.1| neutral ceramidase [Triticum aestivum]
98,70 85,26 116,49 163,17 154,72 127,76 243,42 170,98 176,93 155,72 1,63 2,16 1,33 disease resistance protein rpm1 gi|475532574|gb|EMT08237.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
73,27 76,74 106,09 118,58 113,94 109,16 128,87 177,28 114,29 189,78 1,63 2,21 1,36 zinc finger protein gi|475624473|gb|EMT32627.1| Putative zinc finger protein [Aegilops tauschii]
26,92 52,22 56,16 69,25 71,96 37,20 80,19 77,39 114,29 111,92 1,62 2,66 1,64 hypothetical protein TRIUR3_15710 gi|474067693|gb|EMS54193.1| hypothetical protein TRIUR3_15710 [Triticum urartu]
91,22 110,84 140,41 180,25 164,31 183,55 187,10 264,58 167,04 270,56 1,62 2,16 1,33 f-box lrr-repeat protein at3g03360-like gi|475537707|gb|EMT09118.1| hypothetical protein F775_24255 [Aegilops tauschii]
140,57 165,20 230,90 277,96 221,88 223,58 552,71 525,55 562,67 284,19 1,62 3,27 2,02 protein transparent testa 12 gi|473754439|gb|EMS45672.1| 
176,46 276,04 325,54 488,57 352,61 326,27 511,66 569,65 469,26 426,28 1,62 2,15 1,32 rna-binding protein 42-like isoform x4 gi|326502144|dbj|BAK06564.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
258,70 254,72 435,79 454,41 392,19 408,34 524,07 682,14 531,90 551,83 1,62 2,20 1,35 
phytanoyl- dioxygenase domain-containing 
protein 1-like 
gi|326488803|dbj|BAJ98013.1| predicted protein [Hordeum 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,43 149,21 158,09 137,56 136,73 179,91 363,70 504,86 724,22 436,01 1,62 5,37 3,31 aldehyde dehydrogenase family 2 member c4 gi|475538858|gb|EMT09311.1| Aldehyde dehydrogenase family 2 member C4 [Aegilops tauschii]
2,99 1,07 1,04 3,79 0,00 3,64 18,14 10,80 5,49 10,71 1,62 8,62 5,33 predicted protein gi|326488937|dbj|BAJ9
28,41 37,30 43,68 64,51 75,56 63,88 96,41 85,49 87,92 110,95 1,62 2,48 1,54 #N/A 
246,74 398,60 395,23 458,21 390,99 435,03 635,76 677,64 727,51 466,18 1,62 2,41 1,49 abc transporter c family member 9 gi|475609973|gb|EMT27565.1| ABC transporter C family member 9 [Aegilops tauschii]
119,63 165,20 161,21 228,63 242,27 242,58 319,79 453,56 336,28 341,61 1,61 2,68 1,66 disease resistance rpp13-like protein 4 gi|474396632|gb|EMS65769.1| Disease resistance RPP13
551,80 619,22 792,54 1094,77 832,36 917,36 1507,31 1933,03 1360,52 1483,22 1,61 2,79 1,73 
h2a7_wheat ame: full=protein ame: full=wch2a-
10 ame: full=wch2a-4 gi 
gi|75282511|sp|Q43312.3|H2A7_WHEAT RecName: Full=Protein H2A.7; AltName: Full=wcH2A
gi|536892|dbj|BAA07278.1| protein H2A [Triticum aestivum] gi|536896|dbj|BAA07
gi|474247555|gb|EMS60085.1| Protein H2A.7 [Triticum urartu] gi|475607272|gb|EMT26649.1| Protein H2A.7 [Aegilops 
tauschii] 
296,09 362,36 509,64 696,32 500,13 515,89 863,91 1133,90 930,82 938,21 1,61 2,80 1,74 uncharacterized hydrolase hi_0588-like gi|357157153|ref|XP_003577703.1| PREDICTED: uncharacterized hydrolase 
8,97 7,46 17,68 14,23 11,99 20,62 23,86 37,80 47,26 24,33 1,61 3,32 2,07 #N/A 
2,99 15,99 10,40 13,28 13,19 9,30 27,68 31,50 53,85 59,37 1,61 6,01 3,73 #N/A 
4,49 6,39 8,32 12,33 9,59 6,87 29,59 17,10 23,08 26,28 1,61 4,16 2,59 #N/A 
20,25 18,72 39,84 26,39 45,28 50,59 95,39 57,15 75,91 1,58 3,39 2,14 predicted protein gi|326514776|dbj|BAJ99749.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
39,43 57,20 96,76 53,97 83,69 115,51 282,57 165,94 277,37 1,58 4,56 2,89 predicted protein gi|326492199|dbj|BAJ98324.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
216,35 245,46 217,25 176,31 290,69 294,97 384,27 371,45 328,96 1,58 2,35 1,48 disease resistance protein rps2 gi|475474987|gb|EMT02548.1| Putative disease resistance protein [Aegilops 
497,72 647,97 820,60 712,42 765,75 1030,96 975,51 1253,92 1007,31 1,58 2,29 1,45 serine carboxypeptidase-like 19 gi|474111529|gb|EMS55666.1| Serine carboxypeptidase
904,84 1398,90 2471,29 1357,68 1168,84 3435,59 4877,57 2363,87 4993,71 1,58 3,87 2,45 fructan 1-exohydrolase w3 precursor gi|41581373|emb|CAD92365.1| fructan 1
231,27 431,63 680,20 329,82 388,94 493,53 913,42 953,90 623,85 1,58 2,57 1,63 tpa: sulfate transporter gi|326494832|dbj|BAJ94535.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,24 613,64 756,09 694,43 661,03 1553,13 1706,25 1382,50 1147,45 1,57 3,35 2,12 cysteine proteinase rd21a gi|474392822|gb|EMS65496.1| Cysteine proteinase RD21a [Triticum urartu]
109,77 118,57 135,66 134,33 145,14 241,51 185,38 231,88 200,49 1,57 2,54 1,61 disease resistance protein rpp13 gi|473812758|gb|EMS46814.1| Disease resistance protein RPP13 
371,96 344,26 424,06 408,98 430,18 478,25 866,62 576,96 617,04 1,57 2,49 1,58 60s ribosomal protein l18a 
gi|326520874|dbj|BAJ92800.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326531956|dbj|BAK01354.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
57,55 106,09 173,61 129,53 102,29 360,84 359,07 220,89 218,01 1,57 3,56 2,27 uncharacterized transporter gi|475574369|gb|EMT16972.1| Putative transporter 
609,62 667,73 620,43 665,65 760,90 1247,66 2048,22 1806,70 902,20 1,57 3,48 2,21 abc transporter a family member 2 gi|473759966|gb|EMS45817.1| ABC transporter A family member 2 [Triticum urartu]
204,63 429,55 491,41 401,79 542,57 531,71 972,81 651,69 641,37 1,57 2,36 1,50 #N/A 
557,40 766,54 842,42 803,57 798,09 1106,38 1510,07 1005,55 1066,67 1,57 2,29 1,46 telomere repeat-binding protein 5 gi|474401856|gb|EMS66146.1| Telomere repeat
676,77 825,82 769,37 672,84 820,73 934,55 1163,60 1280,29 924,58 1,57 2,19 1,39 adipocyte plasma membrane-associated protein gi|475510892|gb|EMT05328.1| Adipocyte plasma membrane
601,10 1033,83 1289,24 1093,82 1223,01 1523,54 2021,22 1401,18 1448,18 1,57 2,16 1,38 zinc finger protein constans-like 13 gi|474393143|gb|EMS65502.1| Zinc finger protein CONSTANS
2878,66 4625,21 6152,13 4864,61 4336,14 6792,91 9662,44 6614,67 5914,39 1,57 2,27 1,45 pheophorbide a chloroplastic-like gi|357137389|ref|XP_003570283.1| PREDICTED: pheophorbide a oxygenase, chloroplastic
2953,26 3964,77 3818,40 3941,10 3959,33 4710,93 5595,70 6047,60 5481,30 1,57 2,18 1,39 aspartic proteinase gi|473777056|gb|EMS45962.1| Aspartic proteinase [Triticum urartu]
329,32 406,67 417,41 435,37 493,65 562,26 617,35 604,43 609,25 1,57 2,14 1,37 universal stress protein mj0531-like gi|326520583|dbj|BAK07550.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
539,28 890,30 1724,68 925,91 891,49 1909,19 2463,08 1484,70 1876,41 1,56 2,73 1,74 premnaspirodiene oxygenase gi|473891201|gb|EMS48703.1| Premnaspirodiene 
36,24 56,16 64,51 65,96 78,03 122,19 100,79 139,57 106,08 1,56 2,77 1,77 
g-type lectin s-receptor-like serine threonine-
protein kinase at5g35370-like 
gi|357161386|ref|XP_003579074.1| PREDICTED: G
[Brachypodium distachyon]
39,43 59,28 56,92 55,17 65,09 122,19 228,58 159,35 106,08 1,56 4,08 2,61 wrky transcription factor 65 gi|475395746|gb|EMT00743.1| Putative WRKY transcription factor 65 [Aegilops tauschii]
43,70 62,40 48,38 46,78 63,88 115,51 110,69 173,64 73,97 1,56 3,34 2,14 receptor-like protein kinase gi|475604094|gb|EMT25629.1| Putative receptor
27,71 65,52 57,87 64,77 61,45 137,46 175,48 267,05 128,47 1,56 4,44 2,84 peroxisomal -2-hydroxy-acid oxidase glo3-like gi|326496509|dbj|BAJ94716.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1078,56 1763,97 2110,79 1936,97 1766,80 3062,35 2927,44 2491,35 2563,52 1,56 2,28 1,46 protein nlp2 gi|473868329|gb|EMS47666.1| Protein NLP2 [Triticum urartu]
2452,35 3404,17 4238,66 2660,18 3018,92 9096,35 15981,68 8226,85 7379,12 1,56 4,77 3,05 cytosolic glutamine synthetase isoform gi|343465768|gb|AEM42902.1| cytosolic 
378,35 502,36 770,32 552,91 545,40 931,69 1013,31 990,17 619,96 1,56 2,34 1,50 cis-zeatin o-glucosyltransferase gi|475588279|gb|EMT20809.1| Putative cis
10,66 9,36 1,90 6,00 10,51 16,23 23,40 27,47 14,60 1,56 4,59 2,94 
probable glutathione s-transferase gstu6-like 
isoform x1 gi|475510821|gb|EMT05319.1| hypothetical protein 
192,91 235,06 355,75 242,27 295,95 583,26 899,02 525,30 943,07 1,56 4,07 2,61 auxin-induced protein 5ng4 gi|473926456|gb|EMS49825.1| Auxin
253,65 310,98 389,90 269,86 225,20 431,48 675,84 514,32 398,06 1,56 2,63 1,69 3-ketoacyl- thiolase peroxisomal gi|326511126|dbj|BAJ87577.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
76,74 96,73 95,82 85,15 74,80 163,24 187,18 206,61 133,33 1,56 3,05 1,96 #N/A 
28,78 23,92 31,31 27,59 16,98 80,19 118,79 63,74 67,15 1,56 5,14 3,31 atpase-like zinc transporter gi|95114390|gb|ABF55693.1| putative ATPase
96,99 96,73 79,69 105,54 127,76 163,24 145,79 230,78 139,17 1,56 2,58 1,66 phosphatidylinositol 3- root isoform-like gi|357130187|ref|XP_003566732.1| PREDICTED: phosphatidylinositol 3
81,00 81,13 78,74 64,77 83,69 174,69 316,77 221,99 171,29 1,55 4,46 2,87 urea active transporter 1 gi|475593043|gb|EMT22254.1| Putative urea active transporter 1 [Aegilops tauschii]
661,85 1187,77 1275,96 1194,56 1087,98 1599,90 2513,48 1604,49 1712,91 1,55 2,43 1,57 
electron transfer flavoprotein subunit 
mitochondrial-like gi|326495646|dbj|BAJ85919.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,13 16,64 16,13 10,79 11,32 35,32 45,00 35,17 19,46 1,55 3,81 2,46 hypothetical protein F775_21713 gi|475582525|gb|EMT19154.1| hypothetical protein F775_21713 [Aegilops tauschii]
547,81 377,55 524,61 405,38 430,99 896,37 1293,19 1162,70 866,19 1,55 3,76 2,43 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gso1 gi|475577371|gb|EMT17786.1| LRR receptor
1923,72 2376,57 2760,63 1975,35 2013,42 5354,33 7605,22 5841,00 4806,84 1,55 4,01 2,59 glutamine synthetase isoform gs1b gi|71361902|gb|AAZ30058.1| glutamine synthetase isoform GS1b [Triticum aestivum]
198,23 206,97 192,58 221,88 234,09 344,61 338,37 291,23 286,13 1,55 2,28 1,47 u-box domain-containing protein 34- partial gi|326521568|dbj|BAK00360.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
39,43 38,48 50,28 56,37 42,86 105,96 163,79 112,09 117,76 1,55 4,11 2,66 #N/A 
96,99 110,25 129,97 99,55 122,50 157,51 268,18 211,00 215,09 1,54 2,85 1,84 hga- expressed gi|383100757|emb|CCG47989.1| glycosyltransferase, HGA
20,25 19,76 13,28 15,59 24,66 46,78 57,59 34,07 26,28 1,54 3,47 2,25 predicted protein gi|326491971|dbj|BAJ98210.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1242,69 1706,76 1322,45 1578,36 1915,18 1754,55 2973,34 3047,43 2529,46 1,54 2,44 1,58 sucrose synthase 1 gi|475626573|gb|EMT33394.1| Sucrose synthase 1 [Aegilops tauschii]
43,70 84,25 82,53 115,14 114,01 137,46 206,08 154,95 146,96 1,54 2,51 1,63 predicted protein gi|326497289|dbj|BAK02229.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
411,39 478,43 772,22 533,72 557,13 891,59 1679,25 873,68 982,97 1,54 2,91 1,89 zinc finger c3hc4 type domain containing protein 
gi|411113254|gb|AFW04246.1| zinc finger C3HC4 type domain containing protein [Triticum aestivum] 
gi|411113265|gb|AFW04254.1| zinc 
138,55 182,01 161,27 142,72 190,43 196,65 438,26 278,04 319,22 1,54 2,80 1,82 predicted protein gi|326507130|dbj|BAJ95642.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
41,57 69,69 91,07 43,18 49,73 107,87 153,89 80,22 83,70 1,54 2,58 1,68 metal tolerance protein c3 gi|475466593|gb|EMT02206.1| Putative metal tolerance protein C3 [Aegilops tauschii]
225,94 327,62 347,21 218,28 316,57 542,21 476,96 583,55 279,32 1,54 2,39 1,56 hypothetical protein F775_25893 gi|475618768|gb|EMT30528.1| hypothetical protein F775_25893 [Aegilops tauschii]
PREDICTED: uncharacterized protein 
89,72 85,26 144,57 143,25 103,15 154,85 276,83 261,88 236,28 149,88 1,52 2,57 1,69 hypothetical protein TRIUR3_03752 gi|474448119|gb|EMS68697.1| hypothetical protein TRIUR3_03752 [Triticum urartu]
17,94 28,78 36,40 22,77 31,18 52,15 75,41 118,79 112,09 59,37 1,52 3,89 2,57 chitinase 2 gi|475547393|gb|EMT10872.1| Chitinase 2 [Aegilops tauschii]
674,42 2423,57 2036,47 2650,58 1945,37 2129,86 3822,21 4313,32 3961,77 3911,46 1,52 2,77 1,83 glutamate decarboxylase 1 gi|475509418|gb|EMT05187.1| Glutamate decarboxylase 1 [Aegilops tauschii]
128,60 158,80 187,21 217,25 188,30 225,20 384,70 571,45 326,39 347,45 1,51 3,02 1,99 hypothetical protein TRIUR3_16709 gi|474394918|gb|EMS65623.1| hypothetical protein TRIUR3_16709 [Triticum urartu]
415,72 448,69 561,64 520,82 641,66 508,61 900,18 1016,91 771,47 536,26 1,51 2,18 1,44 probable xyloglucan glycosyltransferase 9-like gi|326529689|dbj|BAK04791.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
291,60 238,73 432,67 559,72 416,18 348,51 731,22 540,85 665,97 533,34 1,51 2,12 1,41 iaa-amino acid hydrolase ilr1-like protein 1 gi|475545140|gb|EMT10443.1| IAA
1242,67 1292,79 1974,06 1897,34 1758,26 1984,31 2450,45 2569,27 2905,66 2374,71 1,51 2,04 1,35 quinone oxidoreductase pig3 gi|473922892|gb|EMS49728.1| Quinone oxidoreductase PIG3 [Triticum urartu]
22,43 7,46 17,68 12,33 22,79 22,24 35,32 49,50 32,97 36,01 1,51 3,09 2,05 wd repeat-containing protein 26 gi|475627269|gb|EMT33612.1| hypothetical protein F775_00667 [Aegilops tauschii]
7,48 4,26 10,40 10,44 11,99 18,19 24,82 45,00 23,08 27,25 1,51 3,55 2,35 urea active transporter 1 gi|475593043|gb|EMT22254.1| Putative urea active transporter 1 [Aegilops tauschii]
64,30 102,31 105,05 75,89 85,15 133,02 133,64 228,58 226,39 153,77 1,51 2,80 1,86 wrky transcription factor 46 gi|189172063|gb|ACD80387.1| WRKY40 transcription factor, partial [Triticum aestivum]
115,15 121,50 179,93 203,02 173,91 184,77 255,83 327,57 242,87 318,25 1,51 2,33 1,54 albino3-like protein chloroplastic gi|326489461|dbj|BAK01711.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4006,16 5084,81 5972,11 7442,32 6642,07 7329,59 7344,67 11325,49 11554,51 10716,37 1,51 2,25 1,49 phospholipase c 4-like gi|357122996|ref|XP_003563199.1| PREDICTED: phospholipase C 4
61,31 232,34 158,09 179,30 196,70 174,25 375,16 502,16 298,92 336,74 1,51 3,22 2,14 predicted protein gi|326492391|dbj|BAK01979.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
104,68 162,00 184,09 154,63 154,72 283,01 333,15 470,66 473,65 210,22 1,50 2,88 1,92 fibroin heavy chain-like 
gi|326497037|dbj|BAK02103.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326502486|dbj|BAJ95306.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514294|dbj|BAJ96134.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
gi|326514300|dbj|BAJ96137.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514316|dbj|BAJ96145.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530206|dbj|BAJ97529.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
119,63 75,67 145,61 163,17 137,93 128,57 171,83 213,28 209,90 274,45 1,50 2,27 1,51 auxin response factor 22-like gi|326496483|dbj|BAJ94703.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1233,70 1499,55 2018,79 2142,10 1995,74 2114,50 2627,05 3568,18 2407,83 3160,12 1,50 2,14 1,42 hybrid signal transduction histidine kinase j gi|326487932|dbj|BAJ89805.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,48 24,51 16,64 12,33 21,59 28,71 28,64 45,00 34,07 51,58 1,50 3,02 2,01 hypothetical protein F775_15786 gi|475577293|gb|EMT17763.1| hypothetical protein
25,42 71,41 73,85 91,07 70,76 82,88 260,60 322,17 250,56 221,90 1,50 4,97 3,31 b3 domain-containing protein gi|475539906|gb|EMT09508.1| hypothetical protein F775_07418 [Aegilops tauschii]
273,66 329,32 491,96 569,20 551,71 450,39 811,41 1062,81 535,20 1086,14 1,50 2,54 1,69 disease resistance protein rpm1 gi|357150986|ref|XP_003575644.1| PREDICTED: disease resistance protein RPM1
32,90 63,95 73,85 77,79 68,36 64,69 83,05 144,89 103,30 114,84 1,50 2,35 1,57 wuschel-related homeobox 8 gi|475620761|gb|EMT31234.1| WUSCHEL
7,48 10,66 8,32 20,87 16,79 9,30 38,18 61,19 36,27 28,22 1,50 4,44 2,96 urea active transporter 1 gi|475593043|gb|EMT22254.1| Putative urea active transporter 1 [Aegilops tauschii]
22,43 39,43 45,76 40,79 33,58 40,03 77,32 78,29 53,85 69,10 1,50 2,60 1,74 leucyl-trna cytoplasmic gi|475598169|gb|EMT23856.1| Leucyl
158,51 153,47 200,73 199,22 250,67 240,16 310,24 444,56 240,67 328,96 1,50 2,22 1,49 pumilio-like protein gi|326512890|dbj|BAK03352.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
195,90 170,52 268,34 228,63 233,88 261,18 306,43 288,87 512,12 417,52 1,49 2,30 1,54 
probable l-ascorbate peroxidase chloroplastic-
like gi|326528763|dbj|BAJ97403.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 26,64 14,56 23,72 17,99 34,37 77,32 89,09 60,44 36,01 1,49 4,33 2,90 predicted protein gi|326487322|
698,35 850,49 961,03 1283,55 1095,02 1081,10 1478,67 1744,94 1429,75 1597,09 1,49 2,11 1,41 predicted protein gi|326526217|dbj|BAJ97125.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,47 26,64 20,80 18,02 21,59 28,30 45,82 68,39 48,35 36,98 1,49 3,36 2,25 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475519171|gb|EMT06293.1| Putative LRR receptor
10,47 37,30 22,88 31,31 35,98 31,13 37,23 74,69 54,95 72,99 1,49 2,94 1,98 protein wax2 gi|473885839|gb|EMS48098.1| Protein WAX2 [Triticum urartu]
158,51 255,79 272,50 256,14 267,46 390,56 446,75 785,63 768,18 859,37 1,49 3,58 2,41 tubby-like f-box protein 12-like gi|475607255|gb|EMT26643.1| hypothetical protein F775_07511 [Aegilops tauschii]
195,90 254,72 328,66 593,87 341,82 379,64 768,45 1148,30 574,76 764,97 1,49 2,94 1,98 gamma-glutamyltranspeptidase 1 gi|326526543|dbj|BAJ97288.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
91,22 282,43 293,30 289,34 293,84 286,25 451,52 548,05 687,95 361,07 1,48 2,61 1,76 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase 
gso1 gi|475609610|gb|EMT27441.1| hypothetical protein F775_52665 [Aegilops tauschii]
777,61 861,15 1175,28 1211,45 1247,34 1217,35 1982,70 2734,86 2292,44 2139,19 1,48 2,80 1,89 xanthine dehydrogenase-like gi|357121299|ref|XP_003562358.1| PREDICTED: xanthine dehydrogenase
11,96 18,12 20,80 25,61 26,39 19,41 41,05 59,39 35,17 39,90 1,48 2,82 1,90 predicted protein gi|326511128|dbj|BAJ87578.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
28,41 39,43 45,76 52,18 57,57 78,43 109,78 123,29 101,10 70,07 1,48 2,56 1,73 btb poz and math domain-containing protein 3 
gi|326513636|dbj|BAJ87837.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326528633|dbj|BAJ97338.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
40,38 11,72 22,88 30,36 29,98 42,45 63,00 50,40 53,85 56,45 1,48 2,63 1,78 #N/A 
349,92 386,88 490,92 559,72 434,17 539,74 625,26 810,83 723,12 670,56 1,48 2,06 1,40 phospholipase d alpha 2 gi|475623401|gb|EMT32202.1| Phospholipase D alpha 2 [Aegilops tauschii]
38,88 101,25 93,61 92,02 76,76 126,55 149,87 200,68 230,78 167,40 1,48 2,84 1,93 predicted protein gi|326494882|dbj|BAJ94560.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
77,76 61,81 108,17 113,84 122,33 84,90 181,37 298,77 208,80 179,08 1,47 2,98 2,02 
probable metal-nicotianamine transporter ysl6-
like 
gi|357163105|ref|XP_003579627.1| PREDICTED: probable 
distachyon] 
930,14 919,76 1276,17 1221,89 1246,14 1239,59 1823,28 1963,63 2111,11 1820,94 1,47 2,28 1,55 bel1-like homeodomain protein 6 gi|474350242|gb|EMS62949.1| BEL1
813,50 996,50 1362,50 1543,49 1331,29 1636,61 1749,78 2751,06 1625,37 2424,35 1,47 2,14 1,46 hybrid signal transduction histidine kinase j gi|475603701|gb|EMT25502.1| Hybrid signal transduction histidine kinase J [Aegilops tauschii]
25,42 39,43 40,56 41,74 35,98 34,77 62,05 100,79 69,23 71,05 1,47 2,91 1,98 hga- expressed gi|300681532|emb|CBH32629.1| glycosyltransferase, HGA
107,67 325,06 309,94 213,45 267,46 500,12 525,98 1022,31 887,96 524,58 1,47 3,37 2,29 cytokinin-o-glucosyltransferase 3 gi|475570272|gb|EMT15982.1| Cytokinin
64,30 69,28 89,45 97,71 68,36 72,37 126,01 134,09 176,93 113,87 1,47 2,47 1,68 
gras family transcription factor containing 
protein 
gi|326512096|dbj|BAJ96029.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326512986|dbj|BAK03400.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subs
gi|326532452|dbj|BAK05155.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
45,83 61,36 53,13 34,78 73,58 82,10 132,29 80,22 91,48 1,46 2,52 1,73 hypothetical protein F775_07195 gi|475610833|gb|EMT27874.1| hypothetical protein F775_07195 [Aegilops tauschii]
715,14 746,77 778,86 734,01 822,35 1242,88 1383,18 1396,78 1159,13 1,46 2,45 1,68 sphingosine-1-phosphate lyase gi|474156727|gb|EMS57131.1| Sphingosine
1276,80 1135,76 1562,46 1412,85 1398,08 1847,14 3121,82 1831,97 2398,07 1,46 2,43 1,67 predicted protein gi|326526217|dbj|BAJ97125.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
219,55 238,18 273,22 250,67 311,31 417,16 745,13 442,88 567,40 1,46 2,95 2,02 hypothetical protein TRIUR3_28089 gi|473777495|gb|EMS45985.1| hypothetical 
49,03 63,44 54,07 55,17 64,69 102,14 95,39 94,51 95,38 1,45 2,37 1,63 af458768_1 polyprotein gi|18378613|gb|AAL68644.1|AF458768_1 polyprotein [Oryza sativa Japonica Group]
471,07 609,48 743,76 628,47 543,38 909,73 1331,88 731,91 1218,50 1,45 2,41 1,66 quinone-oxidoreductase chloroplastic-like gi|475588310|gb|EMT20813.1| Putative quinone
216,35 399,39 488,57 361,01 445,94 600,44 848,62 667,07 501,22 1,45 2,24 1,54 nac domain-containing protein 18 gi|475625512|gb|EMT32999.1| NAC domain
29,84 24,96 22,77 17,99 27,09 84,00 58,49 76,93 108,03 1,45 5,11 3,53 predicted protein gi|326495064|dbj|BAJ85628.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
51,16 49,92 66,41 45,58 56,60 91,64 123,29 129,68 85,65 1,45 2,85 1,97 #N/A 
446,56 370,27 309,27 418,58 473,03 564,17 870,22 780,26 481,75 1,45 2,48 1,72 probable serine threonine-protein kinase nak-like gi|357125640|ref|XP_003564499.1| PREDICTED: probable serine/threonine
19,18 24,96 36,05 15,59 37,60 69,69 60,29 59,34 89,54 1,44 3,53 2,44 hypothetical protein F775_04811 gi|475584766|gb|EMT19870.1| hypothetical protein F775_04811 [Aegilops tauschii]
185,44 279,78 374,72 304,64 226,81 554,62 602,05 454,97 439,91 1,44 2,50 1,73 na+ dependent neutral amino acid transporter 
gi|357124534|ref|XP_003563954.1| PREDICTED: probable sodium
distachyon] gi|193848527|gb|ACF22716.1| system N amino acid transporter [Brachypodium distachyon]
415,65 533,56 628,02 560,10 522,76 862,96 1539,76 895,66 907,06 1,44 2,70 1,87 metal-nicotianamine transporter ysl6 gi|475606283|gb|EMT26359.1| Putative metal
1286,39 1345,86 1550,13 1204,16 1315,60 2062,88 2906,74 2339,70 2661,82 1,44 2,66 1,84 acetylornithine deacetylase-like gi|475574510|gb|EMT17003.1| Acetylornithine deacetylase [Aegilops tauschii]
614,95 758,21 957,21 787,98 779,09 1628,54 1967,23 1935,28 1711,93 1,44 3,18 2,21 aspartate cytoplasmic 
gi|115440075|ref|NP_001044317.1| Os01g0760600 [Oryza sativa Japonica Group] gi|57900353|dbj|BAD87343.1| putative 
aspartate aminotransferase [Oryza sativa Japonica Group] gi|113533848|dbj|BAF06231.1| Os01g0760600 [Oryza sativa Japonica 
Group] gi|215737226|dbj|BAG96155.1| unnamed protein product [Oryza sativa Japonica Group]
102,31 151,85 135,66 142,72 182,34 294,02 461,66 260,45 337,72 1,44 3,18 2,21 guanosine-3 -bis 3 -pyrophosphohydrolase gi|474391049|gb|EMS65340.1| putative guanosine
87,39 79,05 76,84 75,56 86,52 150,83 294,27 170,34 210,22 1,44 3,73 2,60 glucuronosyltransferase pgsip8-like gi|326508740|dbj|BAJ95892.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27,71 24,96 55,97 27,59 33,56 71,59 86,39 82,42 86,62 1,44 3,31 2,30 #N/A 
70,34 83,21 74,94 69,56 63,07 126,01 304,17 165,94 222,87 1,44 4,04 2,82 #N/A 
361,30 405,63 460,11 425,77 484,76 563,21 910,72 603,33 671,54 1,44 2,22 1,55 tga-type basic leucine zipper protein gi|461682426|gb|AGH18703.1| TGA
93,79 154,97 275,11 133,13 171,42 293,06 256,48 272,54 261,80 1,43 2,12 1,48 hydroquinone expressed gi|300681591|emb|CBI75538.1| hydroquinone glucosyltransferase, 
18,12 17,68 27,51 22,79 12,94 30,55 55,80 47,26 37,96 1,43 3,04 2,12 t-complex protein 1 subunit epsilon-like gi|357147484|ref|XP_003574361.1| PREDICTED: T
94,85 126,89 149,89 130,73 142,72 187,10 292,47 154,95 255,96 1,43 2,32 1,62 predicted protein gi|326504974|dbj|BAJ99498.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37,30 43,68 55,97 44,38 58,62 74,46 80,09 90,12 145,01 1,43 2,76 1,92 probable s-acyltransferase at3g09320-like gi|326528439|dbj|BAJ93408.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
623,48 783,18 788,35 763,99 794,45 990,87 1316,58 1167,10 1317,77 1,43 2,19 1,53 acyl- dehydrogenase family member 10-like gi|357116071|ref|XP_003559808.1| PREDICTED: acyl
1161,70 1527,87 1432,49 1520,79 1633,38 2085,79 2321,79 2861,70 2045,75 1,43 2,18 1,52 bel1-like homeodomain protein 6 gi|474350242|gb|EMS62949.1| BEL1
137,49 176,81 255,19 179,90 184,77 330,29 516,55 246,17 352,31 1,43 2,59 1,81 lipase 4 gi|475476532|gb|EMT02623.1| Lipase 4 [Aegilops tauschii]
70,34 76,97 119,53 101,95 74,39 168,96 103,49 173,64 156,69 1,43 2,31 1,62 caffeoyl- o-methyltransferase 2-like gi|326493538|dbj|BAJ85230.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
207,83 244,42 257,09 227,88 272,50 321,70 493,16 301,12 377,62 1,43 2,12 1,49 vesicle transport v-snare 13 gi|474410298|gb|EMS66770.1| Vesicle transport v
37,30 38,48 64,51 38,38 57,82 84,00 118,79 106,60 134,31 1,42 3,17 2,23 #N/A 
186,51 333,86 391,80 310,63 484,76 483,03 736,13 551,68 485,65 1,42 2,11 1,48 nac domain-containing protein 18 gi|475625512|gb|EMT32999.1| NAC domain
250,46 237,14 176,45 185,90 356,19 723,58 1088,00 1052,81 511,93 1,42 5,03 3,53 potassium transporter 5-like isoform 1 gi|357126642|ref|XP_003564996.1| PREDICTED: potassium transporter 5
126,83 195,53 378,52 196,70 221,56 559,39 853,12 463,76 693,92 1,42 3,68 2,59 serine carboxypeptidase-like 51 gi|474397165|gb|EMS65781.1| Serine carboxypeptidase
1669,00 1448,82 1924,85 1253,33 1856,15 2778,83 5418,42 3687,03 3989,32 1,42 3,48 2,45 polyol transporter 5 gi|326493682|dbj|BAJ85302.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
174,79 162,25 118,58 148,72 160,10 439,11 647,94 541,79 214,11 1,42 4,44 3,13 
calcium-transporting atpase plasma membrane-
type gi|474035701|gb|EMS53093.1| putative calcium
57,55 47,84 54,07 41,98 65,09 102,14 171,88 89,02 114,84 1,42 3,24 2,29 subtilisin-like protease-like gi|326495034|dbj|BAJ85613.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
81,00 78,01 106,25 63,57 99,86 232,92 365,37 251,66 179,08 1,42 4,19 2,96 urea active transporter 1 gi|475593043|gb|EMT22254.1| Putative urea active transporter 1 [Aegilops tauschii]
69,28 81,13 48,38 71,96 107,95 98,32 151,19 124,18 130,41 1,42 2,31 1,63 transposon ty3-g gag-pol polyprotein gi|474077455|gb|EMS54598.1| Transposon Ty3
160,93 240,26 272,27 220,68 266,03 326,47 572,35 452,77 324,09 1,41 2,37 1,68 phosphatidylserine synthase 2 gi|326505608|dbj|BAJ95475.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2494,98 2718,76 2979,77 2741,74 2745,21 3364,95 4359,21 4238,71 3928,98 1,41 2,01 1,42 reticulon-like protein b2 gi|473936597|gb|EMS50148.1| Reticulon
31,97 37,44 26,56 34,78 37,60 64,91 113,39 92,31 49,64 1,41 3,32 2,35 serine threonine-protein kinase-like protein ccr3 gi|475619429|gb|EMT30772.1| Putative 
7964,54 15463,83 18574,02 19234,17 17815,56 27081,91 30937,45 25856,43 23090,17 1,41 2,13 1,50 vacuolar processing enzyme 4 gi|356463710|gb|AET08893.1| vacuolar processing enzyme 4 [Aegilops speltoides]
2617,54 2661,55 3480,67 2230,81 2808,28 6589,58 9264,68 6814,68 6635,56 1,41 3,70 2,62 hypersensitive response protein gi|146231063|gb|ABQ12768.1| hypersensitive response protein [Triticum aestivum]
45,83 28,08 35,10 44,38 51,35 78,28 140,39 90,12 104,14 1,41 3,66 2,60 disease resistance protein rpm1 gi|475624923|gb|EMT32790.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
243,00 327,62 322,55 333,42 328,70 474,43 784,73 476,95 556,69 1,41 2,46 1,75 
electron transfer flavoprotein-ubiquinone 
mitochondrial-like 
gi|357140810|ref|XP_003571956.1| PREDICTED: electron transfer flavoprotein
[Brachypodium distachyon]
84,20 54,08 80,64 45,58 87,73 123,14 122,39 159,35 125,55 1,41 2,79 1,98 l-type lectin-domain containing receptor kinase gi|474383694|gb|EMS64765.1| L
283,50 199,69 259,94 271,06 272,10 395,20 391,47 454,97 433,09 1,41 2,35 1,67 serine threonine-protein kinase receptor gi|475618574|gb|EMT30477.1| Putative serine/threonine
195,90 249,39 422,27 280,81 319,03 323,44 389,48 721,74 512,12 631,63 1,39 2,32 1,68 predicted protein 
gi|326490131|dbj|BAJ94139.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326496224|dbj|BAJ94
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37,38 67,14 57,20 58,82 89,95 67,11 129,83 233,08 128,58 122,63 1,38 3,11 2,25 gdsl esterase lipase at4g10955-like 
gi|326507428|dbj|BAK03107.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326529283|dbj|BAK01035.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
32,90 47,96 53,04 58,82 52,77 70,35 122,19 197,98 152,76 182,97 1,38 3,86 2,79 
probable leucine-rich repeat receptor-like 
protein kinase at5g63930-like 
gi|357167930|ref|XP_003581400.1| PREDICTED: probable leucine
[Brachypodium distachyon]
119,63 99,12 104,01 93,92 125,93 236,11 334,11 459,86 372,55 307,54 1,38 3,63 2,63 probable aldo-keto reductase 3-like gi|326504062|dbj|BAK02817.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
7,48 50,09 43,68 32,25 28,78 41,24 58,23 98,99 101,10 78,83 1,38 3,18 2,31 disease resistance protein rga1 gi|475618844|gb|EMT30565.1| Putative disease resistance protein RGA1 [Aegilops tauschii]
269,17 429,51 510,68 665,02 462,95 388,13 803,77 784,73 750,59 974,22 1,38 2,25 1,63 #N/A 
113,65 403,93 294,34 424,06 268,66 322,23 522,16 620,94 641,80 460,34 1,38 2,36 1,71 predicted protein gi|326494000|dbj|BAJ85462.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,98 10,66 7,28 10,44 13,19 7,68 78,28 46,80 76,93 23,36 1,37 8,03 5,84 polyol transporter 6 gi|326517962|dbj|BAK07233.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,49 23,45 11,44 17,08 11,99 22,64 54,41 80,99 49,45 44,77 1,37 5,00 3,64 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 gi|475586126|gb|EMT20231.1| Cysteine
275,15 551,01 454,51 535,05 464,15 472,22 584,21 772,13 815,43 893,44 1,37 2,19 1,59 cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 gi|326490263|dbj|BAJ84795.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
74,77 93,79 120,65 89,18 85,15 105,12 139,37 194,38 197,81 127,49 1,37 2,26 1,65 urease accessory protein ureh gi|475566225|gb|EMT14987.1| Urease accessory protein ureH [Aegilops tauschii]
692,37 651,19 955,83 1343,32 941,50 1006,31 1556,95 2109,41 1407,77 1396,60 1,37 2,09 1,52 metal-nicotianamine transporter ysl9 gi|474366547|gb|EMS63506.1| putative metal
22,43 89,53 82,17 53,13 58,77 101,08 123,14 125,99 196,71 164,48 1,37 2,83 2,07 secologanin synthase-like gi|475590602|gb|EMT21522.1| 
112,15 173,72 183,05 181,20 172,71 192,85 289,24 378,87 334,09 310,46 1,37 2,46 1,80 uncharacterized amino-acid permease 
gi|326519024|dbj|BAJ92672.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326529285|dbj|BAK01036.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
254,22 300,55 333,86 340,57 292,64 386,11 612,85 453,56 645,09 614,12 1,37 2,35 1,72 protein phosphatase 2c 47 gi|475546974|gb|EMT10782.1| Putative protein phosphatase 2C 47 [Aegilops tauschii]
653,49 1251,22 1573,63 1595,66 1290,51 1770,44 2013,24 2391,09 2584,76 2702,69 1,36 2,12 1,56 
g-type lectin s-receptor-like serine threonine-
protein kinase sd1-29 gi|473869754|gb|EMS47717.1| G
56,83 317,60 232,98 275,11 254,26 247,84 603,31 928,72 514,32 647,21 1,36 3,64 2,67 subtilisin-like protease-like gi|326495034|dbj|BAJ85613.1| predicted protein [Hordeum 
68,79 95,92 79,05 98,66 98,35 110,78 150,83 220,48 196,71 167,40 1,36 2,59 1,90 predicted protein gi|326498403|dbj|BAJ98629.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1795,97 771,62 2012,55 2475,08 1367,27 1590,12 2310,12 2789,75 3592,51 2847,71 1,36 2,11 1,55 glutamine synthetase isoform gsr1 
gi|40317416|gb|AAR84347.1| glutamine synthetase isoform GSr1 [Triticum aestivum] gi|343465764|gb|AEM42900.1| cytosolic 
glutamine synthetase isoform [Secale cereale x Triticum durum]
52,34 85,26 88,41 121,43 83,96 116,44 150,83 223,18 146,16 216,06 1,36 2,44 1,79 ubiquitin-like-conjugating enzyme atg10-like gi|357113700|ref|XP_003558639.1| PREDICTED: ubiquitin
143,56 234,47 258,98 253,29 253,07 249,45 329,34 490,46 325,29 496,35 1,36 2,20 1,62 endo- -beta-xylanase z gi|474267778|gb|EMS60749.1| Endo
7,48 19,18 19,76 17,08 17,99 13,75 44,87 49,50 27,47 33,09 1,36 3,07 2,26 #N/A 
215,34 189,71 271,46 231,48 244,67 312,12 353,20 501,26 404,42 441,85 1,36 2,18 1,60 kinesin-4-like isoform x3 gi|326500632|dbj|BAJ94982.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
252,72 350,64 347,39 380,42 401,79 449,99 522,16 843,23 527,50 591,73 1,36 2,13 1,57 tga-type basic leucine zipper protein gi|461682426|gb|AGH18703.1| TGA
1078,18 1023,14 1284,49 1552,02 1214,95 1223,01 2880,97 5206,94 3582,62 3304,16 1,35 3,84 2,84 aspartate cytoplasmic gi|475604472|gb|EMT25743.1| Aspartate aminotransferase, cytoplasmic [Aegilops tauschii]
91,22 199,30 159,13 176,45 163,11 201,34 217,65 365,37 296,72 425,31 1,35 2,52 1,86 #N/A 
520,40 796,13 921,51 760,83 707,62 941,21 1128,33 2174,21 1445,14 1308,04 1,35 2,45 1,82 citrate glyoxysomal-like gi|326531082|dbj|BAK04892.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
32,90 41,57 42,64 69,25 29,98 47,71 91,64 131,39 85,72 170,32 1,35 3,41 2,53 lachrymatory-factor synthase-like gi|473912900|gb|EMS49639.1| hypothetical protein TRIUR3_28220 [Triticum urartu]
16,45 12,79 16,64 19,92 22,79 22,24 30,55 62,09 31,87 46,72 1,35 2,83 2,10 predicted protein gi|326487554|dbj|BAK05449.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
58,32 89,53 82,17 120,48 59,97 50,54 191,87 107,09 147,26 157,67 1,35 2,60 1,93 zinc finger protein 
gi|297726565|ref|NP_001175646.1| Os08g0504000 [Oryza sativa Japonica Group] gi|255678559|dbj|BAH94374.1| 
Os08g0504000 [Oryza sativa Japonica Group]
237,77 266,44 349,47 291,24 313,03 453,63 494,48 678,54 719,82 476,89 1,35 2,27 1,68 serine threonine-protein kinase nak 
gi|326496417|dbj|BAJ94670.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
852,38 1086,03 1432,18 1533,05 1292,91 1358,86 1995,11 2898,64 2073,75 2298,80 1,35 2,22 1,65 cbl-interacting protein kinase 32 
gi|474374521|gb|EMS64096.1| CBL
interacting protein kinase
95,71 154,54 251,70 282,70 176,31 270,88 317,88 557,05 454,97 466,18 1,35 2,46 1,83 cytokinin-o-glucosyltransferase 2 gi|475548842|gb|EMT11167.1| Cytokinin
3087,99 4864,20 5460,39 6570,49 4594,76 6374,63 7566,13 10692,85 8397,19 9762,59 1,34 2,13 1,58 isocitrate dehydrogenase gi|475567132|gb|EMT15199.1| putative Isocitrate dehydrogenase (NADP), chloroplastic [Aegilops tauschii]
140,57 106,58 167,45 318,75 105,54 141,51 688,26 774,83 815,43 446,72 1,34 4,99 3,72 NAR2.1 gi|54610287|gb|AAV35210.1| NAR2.1 [Triticum aestivum]
1,50 5,33 2,08 2,85 4,80 8,09 15,27 30,60 29,67 13,63 1,34 6,72 5,01 
flavin-containing monooxygenase fmo gs-ox-like 
3-like gi|475602239|gb|EMT25067.1| Flavin
139,07 184,38 214,26 225,78 207,49 223,98 323,61 546,25 293,42 407,79 1,34 2,42 1,80 vesicle-associated membrane protein 714-like gi|326530924|dbj|BAK01260.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 34,10 30,16 48,38 38,38 41,64 60,14 102,59 68,14 82,73 1,34 2,65 1,98 
iron-sulfur cluster assembly enzyme 
mitochondrial-like gi|475556241|gb|EMT12599.1| Iron sulfur cluster assembly protein 1, mitochondrial [Aegilops tauschii]
32,90 47,96 70,73 73,05 79,16 63,07 153,69 184,48 126,38 96,35 1,34 2,63 1,96 hypothetical protein F775_20440 gi|475520274|gb|EMT06460.1| hypothetical protein F775_20440 [Aegilops tauschii]
124,12 162,00 201,77 405,08 161,91 224,79 381,84 440,06 390,13 541,12 1,34 2,36 1,76 sugar transport protein 5 gi|326519885|dbj|BAK03867.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,49 5,33 6,24 3,79 8,40 9,30 20,05 20,70 26,38 27,25 1,34 4,55 3,40 transposon en spm sub-class gi|474391688|gb|EMS65378.1| Receptor
720,78 554,20 818,54 1169,71 735,21 897,15 1408,03 1767,44 1240,73 1260,35 1,34 2,09 1,57 receptor like protein kinase -like gi|326529003|dbj|BAK00895.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
720,78 681,03 902,79 1162,12 811,97 934,75 1667,68 2079,72 1466,02 1782,98 1,33 2,45 1,84 prolyl 3-hydroxylase 1 gi|475530866|gb|EMT07974.1| Prolyl 3
2038,22 2222,14 3160,79 5086,77 3108,75 2938,06 9784,62 15880,89 6383,88 11150,44 1,33 4,03 3,02 
1feh2_wheat ame: full=fructan 1-exohydrolase 
w2 flags: precursor gi 
gi|75297789|sp|Q84LA1.1|1FEH2_WHEAT RecName: Full=Fructan 1
gi|28411218|emb|CAD48199.1| fructan 1
exohydrolase w2 [Triticum aestivum]
164,49 344,25 353,63 463,90 328,63 374,79 543,17 756,83 648,39 688,08 1,33 2,31 1,73 adenylate chloroplastic gi|475566500|gb|EMT15041.1| Adenylate kinase, chloroplastic [Aegilops tauschii]
58,32 86,33 79,05 91,07 88,75 102,29 169,92 282,57 214,30 179,08 1,33 3,12 2,34 
low quality protein: clathrin interactor epsin 1-
like gi|473886528|gb|EMS48155.1| hypothetical protein TRIUR3_13242 [Triticum 
167,33 195,53 281,76 221,88 222,37 413,34 619,14 326,39 673,48 1,31 2,88 2,21 wrky transcription factor 3 gi|474169672|gb|EMS57536.1| putative WRKY transcription factor 3 [Triticum urartu]
1744,67 1620,44 1936,24 1319,30 1819,36 2509,63 4244,02 4765,11 3047,22 1,31 2,84 2,18 polyol transporter 5 gi|326493682|dbj|BAJ85302.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,46 4,16 13,28 2,40 9,70 27,68 10,80 24,18 29,20 1,30 4,06 3,11 aspartyl-trna cytoplasmic-like gi|326526343|dbj|BAJ97188.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
675,70 821,66 902,19 892,33 913,32 1319,25 2028,42 1320,96 1213,63 1,30 2,17 1,67 autophagy-related protein 8a-like isoform 1 
gi|32401365|gb|AAP80854.1| autophagy 
gi|354515013|gb|AER27507.1| ATG8 [Triticum dicoccoides] gi|475534245|gb|EMT08533.1| hypothetical protein F775_27762 
[Aegilops tauschii] 
14,92 29,12 10,44 16,79 48,11 55,37 45,90 75,83 52,56 1,30 2,86 2,20 wali6 gi|451195|gb|AAC37417.1| wali6 [Triticum aestivum] 
47,96 74,89 69,25 67,16 76,01 127,92 218,68 132,97 166,42 1,30 2,92 2,25 abc transporter a family member 7-like gi|357153424|ref|XP_003576447.1| PREDICTED: ABC transporter A family member 7
28,78 19,76 22,77 33,58 23,05 56,32 41,40 58,25 53,53 1,30 2,75 2,11 
cleavage and polyadenylation specificity factor 
subunit 3 gi|326495416|dbj|BAJ85804.1| predicted protein [Hordeum 
176,92 172,65 168,86 163,11 177,08 363,70 487,76 343,98 343,55 1,30 2,93 2,26 hypothetical protein F775_11135 gi|475560283|gb|EMT13538.1| hypothetical protein F775_11135 [Aegilops tauschii]
942,15 1318,82 1680,10 1334,89 1452,66 2432,31 2832,05 2640,81 1910,47 1,29 2,19 1,70 hypothetical protein F775_29946 gi|475520631|gb|EMT06510.1| hypothetical protein F775_29946 [Aegilops tauschii]
247,26 256,90 333,93 337,02 276,54 473,48 777,53 391,23 590,76 1,29 2,39 1,85 lipase 4 gi|475476532|gb|EMT02623.1| Lipase 4 [Aegilops tauschii]
111,91 130,01 136,61 105,54 157,68 204,28 267,28 211,00 264,72 1,29 2,30 1,79 
mitochondrial substrate carrier family protein q-
like gi|326521674|dbj|BAK00413.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
481,73 452,43 421,21 426,97 480,31 671,08 965,61 914,34 766,91 1,28 2,39 1,86 predicted protein gi|326506022|dbj|BAJ91250.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
422,05 380,67 390,85 317,83 407,94 666,31 830,63 702,24 686,14 1,28 2,46 1,93 gid1 protein 
gi|397174456|emb|CBW30246.1| GID1 protein [Triticum aestivum] gi|528065839|emb|CCD04140.1| GID1
aestivum] 
121,50 102,97 152,74 92,35 101,48 217,65 275,38 164,84 208,27 1,28 2,46 1,93 
rbr1_wheat ame: full=retinoblastoma-related 
protein 1 short= 1 gi gi|475518673|gb|EMT06229.1| hypothetical protein F775_26754 [A
214,22 208,01 240,01 209,89 245,41 339,84 546,25 350,57 428,23 1,28 2,35 1,84 3-hydroxybutyryl- dehydratase-like gi|357112539|ref|XP_003558066.1| PREDICTED: 3
76,74 81,13 66,41 51,57 62,26 87,82 178,18 121,99 157,67 1,27 2,66 2,09 disease resistance protein rga4 gi|474207668|gb|EMS58751.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Triticum urartu]
1120,13 1067,12 1255,09 1001,47 920,60 1676,27 2476,58 2101,22 2240,40 1,27 2,54 2,00 glycerol kinase gi|460240531|gb|AGH08245.1| glycerol kinase [Triticum aestivum]
46,89 24,96 23,72 28,78 30,32 68,73 76,49 103,30 52,56 1,27 3,54 2,79 aldose 1-epimerase gi|475604319|gb|EMT25696.1| Aldose 1
571,26 621,96 806,37 632,06 653,35 1232,38 1756,64 1247,32 1326,53 1,26 2,58 2,05 potassium transporter gi|475520663|gb|EMT06515.1| Potassium transporter 7 [Aegilops tauschii]
536,09 385,87 480,98 395,79 470,20 660,58 1105,10 685,75 897,33 1,26 2,43 1,93 hypothetical protein F775_07429 gi|475622942|gb|EMT32036.1| hypothetical protein F775_07429 [Aegilops tauschii]
154,54 142,49 213,45 155,92 188,00 300,70 378,87 211,00 381,51 1,25 2,28 1,82 hva22-like protein i-like gi|357163375|ref|XP_003579712.1| PREDICTED: HVA22
78,87 89,45 113,84 61,17 104,31 211,92 359,97 202,21 208,27 1,25 3,33 2,66 farnesylated protein 1 gi|473999812|gb|EMS52209.1| hypothetical protein TRIUR3_10047 [Triticum urartu]
30,91 37,44 25,61 50,37 50,54 75,41 89,99 91,21 80,78 1,25 2,56 2,06 retrotransposon unclassified gi|38346800|emb|CAD41368.2| OSJNBa0088A01.7 [Oryza sativa Japonica Group]
132,16 95,69 54,07 59,97 124,52 153,69 308,67 239,57 177,13 1,24 3,27 2,63 wall-associated receptor kinase-like protein 2 gi|474405805|gb|EMS66460.1| hypothetical protein 
303,75 379,63 363,34 390,99 320,21 806,63 1146,50 983,57 800,01 1,24 3,19 2,57 xanthine dehydrogenase-like gi|357121299|ref|XP_003562358.1| PREDICTED: xanthine dehydrogenase
23,45 26,00 25,61 27,59 37,20 77,32 106,19 87,92 44,77 1,24 3,37 2,72 heat stress transcription factor a-4d gi|475604723|gb|EMT25826.1| Heat stress transcription factor A
895,25 440,99 571,10 398,19 439,48 769,40 1206,79 903,35 816,55 1,24 2,47 2,00 
probable leucine-rich repeat receptor-like 
protein kinase at1g35710-like 
gi|297728491|ref|NP_001176609.1| Os11g0565920 [Oryza sativa Japonica Group] gi|77551585|gb|ABA94382.1| Leucine Rich 
Repeat family protein, expressed [Oryza sativa Japonica Group] gi|125577543|
[Oryza sativa Japonica Group] gi|255680194|dbj|BAH95337.1| Os11g0565920 [Oryza sativa Japonica Group]
93,79 71,77 99,61 67,16 111,99 182,33 267,28 196,71 210,22 1,24 3,02 2,44 hypothetical protein F775_10910 gi|475537760|gb|EMT09127.1| hypothetical protein F775_10910 [Aegilops tauschii]
286,69 211,14 271,32 199,09 246,22 660,58 854,92 542,89 500,25 1,23 3,40 2,76 glycosyltransferase ago61 gi|56409844|emb|CAI30070.1| glycosyltransferase [Triticum aestivum]
208,89 205,93 224,83 183,50 111,18 380,88 411,26 413,21 270,56 1,23 2,50 2,03 abc transporter c family member 9 gi|475609973|gb|EMT27565.1| ABC transporter C family member 9 [Aegilops tauschii]
792,94 735,33 806,37 616,47 508,21 1382,26 1364,28 1625,37 879,81 1,23 2,41 1,97 abc transporter c family member 9 gi|475609973|gb|EMT27565.1| ABC transporter C family member 9 
73,54 80,09 74,94 97,15 83,29 120,28 244,78 186,82 199,51 1,22 2,74 2,24 amino-acid permease gi|475587883|gb|EMT20683.1| Putative amino
813,19 819,58 1242,76 837,15 739,87 1351,71 1804,34 1295,68 1868,62 1,22 2,11 1,74 beta-amylase 8 gi|326514338|dbj|BAJ96156.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
245,13 272,50 326,34 275,85 253,50 445,80 502,16 496,73 499,27 1,22 2,09 1,72 auxin response factor 22-like gi|326496483|dbj|BAJ94703.1| predicted protein 
121,50 264,18 368,08 217,08 304,04 817,13 499,46 601,13 540,15 1,21 2,58 2,13 hypothetical protein TRIUR3_04515 gi|474259005|gb|EMS60451.1| hypothetical protein TRIUR3_04515 [Triticum urartu]
81,00 93,61 95,82 65,96 86,12 177,55 187,18 172,54 167,40 1,21 2,50 2,06 translocase of chloroplast chloroplastic-like gi|326498305|dbj|BAJ98580.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
142,81 121,69 160,33 121,14 176,28 428,61 765,83 587,95 573,24 1,21 4,91 4,07 1-deoxy-d-xylulose-5-phosphate chloroplastic gi|474216685|gb|EMS59126.1| putative 1
7,46 4,16 3,79 3,60 17,79 17,18 45,90 40,66 25,30 1,21 5,31 4,40 serine threonine-protein kinase gi|475614916|gb|EMT29245.1| Putative serine/threonine
21,32 12,48 18,97 6,00 20,22 88,78 120,59 63,74 50,61 1,20 6,75 5,61 predicted protein gi|326495064|dbj|BAJ85628.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
36,24 28,08 36,05 31,18 52,15 57,28 93,59 82,42 81,75 1,20 2,57 2,14 gid1 protein 
gi|397174456|emb|CBW30246.1| GID1 protein [Triticum aestivum] gi|528065839|emb|CCD04140.1| GID1
aestivum] 
168,39 205,93 253,29 195,50 175,47 401,89 705,54 430,79 471,05 1,20 2,90 2,42 universal stress protein a-like 
gi|326513484|dbj|BAJ92093.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516984|dbj|BAJ96484.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326525907|dbj|BAJ93130.1| predicted protein [Hordeum
13,86 23,92 32,25 13,19 37,20 67,78 66,59 68,14 70,07 1,20 3,06 2,56 aldehyde dehydrogenase family 2 member c4 gi|475538858|gb|EMT09311.1| Aldehyde dehydrogenase family 2 member C4 [Aegilops tauschii]
37,30 33,28 46,48 37,18 42,86 94,51 134,09 59,34 95,38 1,20 2,87 2,40 vegetative cell wall protein gp1-like gi|514731740|ref|XP_004957255.1| PREDICTED: vegetative cell wall protein gp1
75,67 91,53 61,66 53,97 63,48 107,87 149,39 143,96 204,38 1,19 2,67 2,24 purple acid phosphatase 2 gi|474066737|gb|EMS54176.1| Purple acid phosphatase 2 [Triticum urartu]
260,20 367,69 346,34 357,65 328,63 344,47 511,66 922,42 556,08 639,42 1,18 2,25 1,91 d-2-hydroxyglutarate mitochondrial gi|475501171|gb|EMT04309.1| D
50,84 111,91 98,81 89,18 74,36 95,82 138,42 261,88 175,83 169,34 1,18 2,45 2,08 hga- expressed gi|300681532|emb|CBH32629.1| glycosyltransferase, HGA
85,24 70,34 86,33 103,41 97,15 90,56 171,83 244,78 148,36 130,41 1,18 2,17 1,84 pra1 family protein b4-like gi|357116192|ref|XP_003559867.1| PREDICTED: PRA1 family protein B4
16,45 31,97 19,76 16,13 23,99 26,68 45,82 76,49 45,06 57,42 1,17 3,04 2,60 hypothetical protein TRIUR3_23478 gi|474424723|gb|EMS67662.1| hypothetical protein TRIUR3_23478 [Triticum urartu]
538,34 759,90 695,81 835,78 632,06 819,92 1099,70 1302,18 1828,68 1207,79 1,17 2,12 1,82 transaldolase 1 
gi|326513012|dbj|BAK03413.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326526083|dbj|BAJ93218.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
26,92 23,45 22,88 47,43 25,19 33,56 65,87 87,29 57,15 70,07 1,16 2,53 2,17 predicted protein gi|326502074|dbj|BAK06529.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,98 4,26 6,24 6,64 3,60 11,32 18,14 23,40 25,28 25,30 1,16 3,85 3,31 hypothetical protein TRIUR3_31243 gi|473804489|gb|EMS46677.1| hypothetical protein TRIUR3_31243 [Triticum urartu]
35,89 51,16 53,04 47,43 59,97 71,97 102,14 149,39 87,92 147,93 1,16 2,43 2,10 mitochondrial substrate carrier family protein q gi|326521674|dbj|BAK00413.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2830,78 2030,30 3011,02 4120,08 2879,67 2144,82 5761,95 6713,40 4016,71 4700,76 1,16 2,02 1,74 carrier protein chloroplastic gi|475602383|gb|EMT25116.1| ADP,ATP 
28,41 269,64 151,85 190,68 109,14 116,44 284,47 425,66 354,97 261,80 1,16 2,70 2,34 
leucine-rich repeat receptor-like protein kinase 
pxl1-like gi|125534802|gb|EAY81350.1| hypothetical protein OsI_36522 [Oryza sativa Indica Group]
607,13 474,27 553,32 859,50 512,13 510,23 1348,85 2100,41 1411,07 2114,86 1,16 3,31 2,86 polyol transporter 1 gi|474296688|gb|EMS61468.1| Putative polyol transporter 1 [Triticum urartu]
158,51 175,85 178,89 201,12 211,09 177,08 358,93 557,05 335,18 356,21 1,16 2,42 2,09 universal stress protein a-like 
gi|326513484|dbj|BAJ92093.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514820|dbj|BAJ99771.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vu
gi|326525907|dbj|BAJ93130.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
315,53 321,86 382,75 366,19 364,61 340,83 563,21 926,02 487,94 710,47 1,15 2,13 1,85 pumilio-like protein gi|475573883|gb|EMT16826.1| Pumilio
52,34 77,80 80,09 89,18 68,36 73,58 161,33 223,18 169,24 194,65 1,15 2,76 2,40 
probable leucine-rich repeat receptor-like 
protein kinase at5g63930-like 
gi|357167930|ref|XP_003581400.1| PREDICTED: probable leucine
[Brachypodium distachyon]
243,75 597,90 449,31 360,49 333,42 564,41 1212,34 1186,09 1348,43 640,39 1,15 2,95 2,57 potassium transporter 5-like isoform 1 gi|357126642|ref|XP_003564996.1| 
7,48 33,04 21,84 18,02 20,39 39,62 47,73 77,39 59,34 54,50 1,14 2,73 2,39 
upf0414 transmembrane protein c20orf30 
homolog 
gi|357137760|ref|XP_003570467.1| PREDICTED: UPF0414 transmembrane protein C20orf30 homolog [Brachypodium 
distachyon] 
128,60 175,85 124,81 206,81 121,14 177,89 410,48 517,45 378,04 350,37 1,13 2,97 2,63 glycosyltransferase ago61 gi|475626997|gb|EMT33538.1| 
146,55 384,74 263,14 301,68 250,67 331,53 545,07 439,16 738,50 541,12 1,13 2,23 1,97 mate efflux family protein 5 gi|474403009|gb|EMS66209.1| MATE efflux family protein 5 [Triticum urartu]
207,86 993,30 663,57 730,48 483,34 836,50 1122,61 2183,21 1861,65 2035,05 1,13 2,99 2,65 glutathione transferase gst 23-like gi|474150417|gb|EMS56906.1| putative glutathione S
174,96 293,09 189,29 216,30 171,51 266,03 424,80 572,35 416,51 413,63 1,12 2,43 2,17 gdsl esterase lipase gi|326502684|dbj|BAJ98970.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,45 40,50 16,64 12,33 25,19 45,28 54,41 68,39 72,53 47,69 1,12 2,74 2,44 #N/A 
11,96 7,46 10,40 14,23 13,19 9,30 30,55 44,10 27,47 25,30 1,12 3,03 2,70 hypothetical protein F775_52616 gi|475551824|gb|EMT11695.1| hypothetical protein F775_52616 [Aegilops tauschii]
314,03 576,58 358,83 485,72 316,63 342,85 1055,78 1282,39 748,39 1098,79 1,11 3,10 2,78 hypothetical protein F775_26376 gi|475567071|gb|EMT15180.1| hypothetical protein F775_26376 [Aegilops tauschii]
37,38 37,30 37,44 31,31 45,58 48,92 78,28 132,29 72,53 82,73 1,11 2,49 2,24 bidirectional sugar transporter sweet2a-like 
gi|326491651|dbj|BAJ94303.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326497231|dbj|BAK02200.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530882|dbj|BAK01239.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
195,90 329,32 293,30 354,80 268,66 270,48 523,12 774,83 467,06 515,82 1,11 2,13 1,92 
tpa: ring zinc finger and vwf domain family 
protein 
gi|326505554|dbj|BAJ95448.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
433,66 570,19 538,76 850,01 522,92 558,75 1408,98 1328,28 1384,70 1281,76 1,11 2,42 2,19 
isco large subunit-binding protein subunit 
chloroplastic gi|326533328|dbj|BAJ93636.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
32,90 58,62 62,40 57,87 45,58 44,07 86,87 134,09 96,71 133,33 1,11 2,38 2,15 hypothetical protein F775_10077 gi|475543435|gb|EMT10149.1| hypothetical protein F775_10077 [Aegilops tauschii]
89,72 87,39 88,41 105,30 106,74 120,89 211,92 294,27 165,94 169,34 1,11 2,21 2,00 hypothetical protein F775_30651 gi|475577898|gb|EMT17951.1| hypothetical protein F775_30651 [Aegilops tauschii]
65,80 84,20 61,36 93,92 52,77 143,12 271,11 343,77 251,66 129,44 1,10 3,13 2,84 indole-3-glycerol phosphate chloroplastic gi|474402760|gb|EMS66182.1| Indole
8,97 21,32 16,64 13,28 8,40 15,36 84,00 80,99 46,16 49,64 1,10 5,36 4,86 metallothionein-like protein type 3 gi|473740006|gb|EMS45341.1| hypothetical protein TRIUR3_17912 [Triticum urartu]
98,70 85,26 92,57 98,66 95,95 79,65 185,19 274,48 169,24 152,80 1,10 2,34 2,13 diacylglycerol o-acyltransferase 2-like gi|326496777|dbj|BAJ98415.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
173,47 289,89 267,30 379,47 257,86 257,94 502,12 898,12 517,61 714,36 1,09 2,48 2,26 inositol transporter 1 gi|474274215|gb|EMS61010.1| putative inositol transporter 1 [Triticum urartu]
10,47 17,05 15,60 11,38 13,19 25,07 27,68 59,39 53,85 36,98 1,09 2,96 2,73 5 -3 exoribonuclease 2 gi|326498799|dbj|BAK02385.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
44,86 60,75 56,16 44,59 52,77 76,82 149,87 283,47 211,00 123,60 1,08 3,59 3,33 
c2 and gram domain-containing protein 
at1g03370-like gi|475581213|gb|EMT18772.1| Protein unc
35,89 55,42 36,40 57,87 45,58 50,94 107,87 143,09 113,19 113,87 1,07 2,69 2,51 #N/A 
20,94 52,22 32,24 25,61 22,79 37,60 54,41 99,89 75,83 64,23 1,07 2,67 2,49 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475473110|gb|EMT02472.1| Putative LRR receptor
293,10 461,48 336,98 399,39 387,39 392,98 671,08 1088,90 649,49 715,33 1,07 2,21 2,06 cysteine proteinase rd21a gi|474392822|gb|EMS65496.1| Cysteine proteinase RD21a [Triticum urartu]
631,06 1633,83 947,51 1385,06 769,99 856,72 1751,68 2396,49 1844,06 2599,53 1,07 2,32 2,17 microtubule-associated protein futsch-like gi|474150924|gb|EMS56954.1| hypothetical protein TRIUR3_15970 [Triticum urartu]
4,49 6,39 3,12 3,79 3,60 8,49 23,86 22,50 26,38 22,38 1,06 5,33 5,01 #N/A 
110,66 157,73 144,57 187,84 139,13 126,55 235,79 337,47 257,16 309,49 1,06 2,03 1,91 hypothetical protein F775_10077 gi|475543435|gb|EMT10149.1| hypothetical protein F775_10077 [Aegilops tauschii]
95,71 60,75 58,24 111,94 64,77 71,16 171,83 243,88 165,94 127,49 1,06 2,45 2,32 cytochrome p450 704c1-like gi|475581302|gb|EMT18793.1| Cytochrome P450 704C1 
891,26 2422,51 1711,96 2607,89 1626,33 2029,19 3198,85 5094,45 3604,60 5492,98 1,05 2,29 2,18 gigantea 3 gi|50593496|gb|AAT79487.1| gigantea 3 [Triticum aestivum]
204,87 105,51 168,49 177,40 106,74 156,46 381,84 341,07 520,91 359,13 1,05 2,76 2,63 ferredoxin- chloroplastic gi|473939569|gb|EMS50260.1| Ferredoxin
11,96 17,05 18,72 6,64 8,40 14,15 84,00 132,29 83,52 49,64 1,05 7,62 7,29 pleiotropic drug resistance protein 4 gi|474311726|gb|EMS61936.1| Pleiotropic drug resistance protein 4 [Triticum urartu]
97,20 93,79 87,37 122,38 81,56 90,97 177,55 293,37 285,73 164,48 1,04 2,52 2,41 predicted protein gi|326513598|dbj|BAJ87818.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
43,70 36,40 37,95 22,79 46,49 101,19 235,78 130,78 154,75 1,00 4,35 4,33 udp-glycosyltransferase 87a1 gi|474436565|gb|EMS68215.1| UDP
30,91 14,56 18,02 25,19 26,28 58,23 83,69 53,85 46,72 1,00 2,89 2,88 thromboxane-a synthase gi|475609045|gb|EMT27245.1| Thromboxane
AA_H_4 AA_12_1 AA_12_2 AA_12_3 AA_12_4 AA_22_1 AA_22_2 AA_22_3 AA_22_4 
12 
vs H 
22 
vs H 
22 
vs 
12 Anotación funcional  Proteína mas similar (BLASTX NCBI)
88,46 2,08 2,85 7,20 5,66 2,86 0,90 1,10 1,95 0,02 0,01 0,38 auxin-induced protein 5ng4 gi|475568940|gb|EMT15640.1| Auxin
9,59 0,00 0,00 0,00 1,21 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 hypothetical protein F775_26727 gi|475549536|gb|EMT11273.1| hypothetical protein F775_26727 [Aegilops tauschii]
99,12 2,08 2,85 2,40 2,02 3,82 0,90 1,10 0,00 0,03 0,02 0,62 chalcone synthase gi|475545874|gb|EMT10555.1| Chalcone synthase 1 [Aegilops tauschii]
21,32 2,08 0,95 0,00 2,43 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 alpha-expansin expa2 gi|51039054|gb|AAT94292.1| alpha
53,29 6,24 3,79 2,40 4,04 1,91 2,70 4,40 3,89 0,04 0,03 0,78 #N/A 
14,92 2,08 0,00 0,00 0,00 1,91 0,00 0,00 0,00 0,04 0,04 0,92 
af464738_5 copia-like retrotransposon hopscotch 
polyprotein gi|475583544|gb|EMT19491.1| hypothetical protein F775_32312 [Aegilops tauschii]
2,13 0,00 0,00 0,00 1,21 0,00 0,00 1,10 0,00 0,04 0,04 0,91 squamosa promoter-binding-like protein 13-like gi|474429412|gb|EMS67887.1| Squamosa promoter
8,53 0,00 0,00 3,60 1,62 0,95 0,00 0,00 0,00 0,05 0,01 0,18 #¿NOMBRE? gi|357139743|ref|XP_003571437.1| PREDICTED: (S)
6,39 1,04 0,95 0,00 0,40 0,00 0,90 0,00 0,00 0,05 0,02 0,38 copia-like retrotransposon polyprotein 
gi|22655750|gb|AAN04167.1| Putative copia
gi|31431217|gb|AAP53032.1| retrotransposon protein, putative, Ty1
15,99 2,08 1,90 2,40 1,21 0,95 0,00 0,00 1,95 0,05 0,02 0,38 disease resistance protein rga1 gi|475624613|gb|EMT32690.1| Putative disease resistance protein RGA1 [Aegilops tauschii]
17,05 1,04 0,00 2,40 0,00 0,00 0,00 1,10 0,00 0,05 0,02 0,32 transcription factor bhlh137 gi|475588554|gb|EMT20899.1| Transcription factor bHLH137 
59,68 3,12 0,95 7,20 1,62 0,00 0,90 0,00 0,97 0,05 0,01 0,15 predicted protein gi|326497931|dbj|BAJ94828.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,05 5,20 0,95 2,40 1,21 0,00 0,00 2,20 1,95 0,05 0,02 0,42 o-methyltransferase zrp4 gi|475575589|gb|EMT17312.1| O
43,70 2,08 4,74 8,40 4,04 0,95 1,80 1,10 1,95 0,06 0,02 0,30 rice retrotransposon retrofit gag pol polyprotein gi|264683614|gb|ACY72569.1| unknown [Oryza sativa Japonica Group]
46,89 6,24 4,74 0,00 4,04 1,91 0,90 4,40 1,95 0,06 0,04 0,61 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100822478 gi|357155550|ref|XP_003577156.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100822478 [Brachypodium distachyon]
34,10 7,28 7,59 10,79 9,70 0,95 0,90 0,00 0,00 0,06 0,00 0,05 #¿NOMBRE? gi|473950001|gb|EMS50673.1| (E)
85,26 5,20 6,64 13,19 21,02 0,95 0,00 0,00 0,00 0,07 0,00 0,02 predicted protein gi|326492435|dbj|BAK02001.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
75,67 36,40 19,92 11,99 18,60 1,91 0,00 2,20 0,00 0,07 0,00 0,05 #¿NOMBRE? gi|473950001|gb|EMS50673.1| (E)
4869,53 813,34 180,25 504,93 365,89 21,96 12,60 40,66 27,25 0,07 0,00 0,05 c-4 methylsterol oxidase gi|475607485|gb|EMT26728.1| Putative C
376,22 50,96 31,31 61,17 64,69 0,95 0,90 3,30 1,95 0,07 0,00 0,03 predicted protein gi|326492435|dbj|BAK02001.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
69,28 6,24 3,79 1,20 3,23 0,00 1,80 1,10 0,97 0,07 0,02 0,27 polygalacturonase inhibitor 1-like gi|118193726|gb|ABK76651.1| FORL1 [Triticum aestivum]
15,99 3,12 0,00 0,00 1,62 0,95 1,80 0,00 0,00 0,07 0,04 0,58 predicted protein gi|326504666|dbj|BAK06624.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
51,16 4,16 6,64 9,59 2,83 0,95 0,90 1,10 1,95 0,07 0,02 0,21 chlorophyllase- chloroplastic gi|474198666|gb|EMS58425.1| Chlorophyllase
538,22 99,85 46,48 65,96 27,49 22,91 1,80 9,89 2,92 0,07 0,01 0,16 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
3666,27 355,71 131,87 208,69 116,44 8,59 17,10 29,67 31,14 0,08 0,01 0,11 c-4 methylsterol oxidase gi|475607485|gb|EMT26728.1| Putative C
801,46 133,13 38,90 94,75 49,73 67,78 8,10 28,57 3,89 0,09 0,03 0,34 kda proline-rich protein precursor 
gi|226502214|ref|NP_001152394.1| 36.4 kDa proline
mays] gi|195655847|gb|ACG47391.1| 36.4 kDa proline
mays] 
8,53 1,04 0,95 1,20 1,21 0,00 0,90 0,00 0,00 0,09 0,02 0,20 gdsl esterase lipase at4g10955-like gi|475604005|gb|EMT25598.1| hypothetical protein F775_22633 [Aegilops tauschii]
9,59 0,00 0,95 1,20 1,21 0,95 0,90 0,00 0,00 0,09 0,05 0,55 disease resistance rpp13-like protein 2 
gi|242069803|ref|XP_002450178.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g001570 [Sorghum bicolor] 
hypothetical protein SORBIDRAFT_05g001570 [Sorghum bicolor]
36,24 3,12 6,64 7,20 5,26 0,95 0,00 0,00 1,95 0,10 0,01 0,13 disease resistance rpp13-like protein 2 
gi|242077961|ref|XP_002443749.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_07g001300 [Sorghum bicolor] gi|241940099|gb|EES13244.1| 
hypothetical protein SORBIDRAFT_07g001300 [Sorghum bicolor]
24,51 3,12 0,95 1,20 2,02 0,00 0,90 0,00 2,92 0,10 0,05 0,52 #N/A 
498,78 224,66 30,36 57,57 33,15 10,50 2,70 5,49 3,89 0,11 0,01 0,07 predicted protein gi|326494638|dbj|BAJ94438.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
81,00 18,72 2,85 10,79 7,28 0,95 2,70 5,49 1,95 0,11 0,03 0,28 hypothetical protein TRIUR3_29605 gi|474388739|gb|EMS65147.1| hypothetical protein TRIUR3_29605 [Triticum urartu]
29,84 2,08 1,90 3,60 3,23 4,77 0,00 0,00 0,00 0,11 0,05 0,44 glucan endo- -beta-glucosidase gii expressed gi|300681515|emb|CBH32609.1| glucan endo
2036,70 1170,08 627,07 977,48 541,36 146,05 52,20 171,44 29,20 0,12 0,01 0,12 light harvesting chlorophyll a b-binding protein lhcb1 gi|297306780|dbj|BAJ08392.1| light harvesting chlorophyll a/b
28,41 25,58 7,28 4,74 2,40 2,43 0,95 0,90 0,00 1,95 0,15 0,03 0,23 patatin group a-3 gi|475611923|gb|EMT28251.1| Patatin group A
29,91 21,32 1,04 1,90 3,60 6,87 0,95 0,00 2,20 0,97 0,15 0,05 0,31 #N/A 
218,33 175,85 49,92 75,89 16,79 28,71 27,68 4,50 3,30 61,31 0,15 0,09 0,57 #N/A 
4306,74 5825,53 1143,04 593,87 784,38 730,57 282,56 23,40 173,64 20,44 0,15 0,02 0,15 kda proline-rich protein precursor 
gi|226502214|ref|NP_001152394.1| 36.4 kDa proline
mays] gi|195655847|gb|ACG47391.1| 
mays] 
240,76 735,39 121,69 17,08 83,96 61,86 76,37 32,40 43,96 18,49 0,15 0,09 0,60 glucan endo- -beta-glucosidase gii expressed gi|300681514|emb|CBH32608.1| glucan endo
980,98 625,61 152,89 169,81 136,73 51,75 59,18 8,10 27,47 30,17 0,16 0,04 0,24 protein transparent testa 12 gi|218193183|gb|EEC75610.1| hypothetical protein OsI_12322 [Oryza sativa Indica Group]
167,48 234,47 73,85 6,64 15,59 18,60 2,86 1,80 2,20 4,87 0,16 0,02 0,10 polyamine oxidase 
gi|14485487|emb|CAC42081.1| polyamine oxidase [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|14488153|emb|CAC42119.1| flavin containing 
polyamine oxidase [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
142,06 87,39 35,36 11,38 19,19 21,83 3,82 10,80 4,40 7,79 0,16 0,05 0,31 hypothetical protein TRIUR3_29634 gi|474172073|gb|EMS57630.1| hypothetical protein TRIUR3_29634 [Triticum urartu]
1875,23 717,27 262,10 209,66 238,67 194,87 78,28 38,70 71,43 37,96 0,16 0,04 0,25 predicted protein gi|326492435|dbj|BAK02001.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6744,23 2395,86 1022,39 954,36 1253,33 447,16 1057,69 256,48 723,12 110,95 0,16 0,09 0,58 #N/A 
3070,05 475,34 421,23 273,22 304,64 187,60 71,59 21,60 62,64 15,57 0,16 0,02 0,14 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|474060351|gb|EMS53958.1| Chlorophyll a
215,34 86,33 36,40 7,59 19,19 18,19 2,86 2,70 6,59 8,76 0,17 0,04 0,26 #N/A 
64,30 55,42 11,44 15,18 6,00 11,32 5,73 6,30 4,40 1,95 0,17 0,07 0,42 hypothetical protein F775_43230 gi|475604679|gb|EMT25810.1| hypothetical protein F775_43230 [Aegilops tauschii]
31,40 22,38 4,16 4,74 4,80 3,23 0,95 0,00 5,49 0,97 0,17 0,08 0,44 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100822478 gi|357155550|ref|XP_003577156.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100822478 [Brachypodium distachyon]
1221,74 734,32 231,94 162,22 197,89 80,05 75,41 12,60 24,18 28,22 0,18 0,04 0,21 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
65,80 106,58 16,64 9,49 15,59 13,34 11,46 12,60 6,59 11,68 0,18 0,14 0,77 predicted protein gi|326513727|dbj|BAJ87882.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,43 26,64 2,08 6,64 2,40 4,04 5,73 1,80 3,30 2,92 0,18 0,16 0,91 blue copper gi|474193959|gb|EMS58285.1| Blue copper protein [Triticum urartu]
260568,19 90042,04 40239,46 40353,59 54217,16 22938,07 37705,62 10875,53 25822,37 5892,98 0,18 0,09 0,51 carbonic chloroplastic gi|290875537|gb|ADD65763.1| putative carbonic anhydrase [Secale cereale x Triticum durum]
466,56 191,84 90,49 19,92 53,97 27,09 6,68 1,80 5,49 5,84 0,18 0,02 0,10 probable peptide nitrate transporter at3g43790-like gi|475615860|gb|EMT29587.1| Putative membrane protein [Aegilops tauschii]
85,24 33,04 15,60 18,02 10,79 10,11 8,59 9,00 8,79 3,89 0,18 0,10 0,56 dual-specificity phosphatase 3 gi|475542392|gb|EMT09951.1| hypothetical protein F775_30528 [Aegilops tauschii]
83,74 174,79 41,60 16,13 20,39 25,07 19,09 63,89 9,89 2,92 0,18 0,17 0,93 predicted protein gi|326530936|dbj|BAK01266.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
197,39 78,87 49,92 35,10 53,97 13,34 18,14 26,10 18,68 21,41 0,18 0,10 0,55 ferredoxin- chloroplastic gi|474387955|gb|EMS65115.1| Ferredoxin
342,45 140,68 72,81 49,33 49,17 52,15 47,73 33,30 71,43 43,80 0,19 0,16 0,88 lipoxygenase 1 gi|474399175|gb|EMS65931.1| Lipoxygenase 1 [Triticum urartu]
177,95 104,45 34,32 34,15 39,58 30,32 5,73 3,60 3,30 2,92 0,19 0,02 0,11 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100843122 gi|357119511|ref|XP_003561482.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100843122 [Brachypodium distachyon]
71,78 28,78 9,36 7,59 8,40 10,11 2,86 2,70 6,59 5,84 0,19 0,09 0,51 hypothetical protein TRIUR3_20374 gi|474308741|gb|EMS61836.1| hypothetical protein TRIUR3_20374 [Triticum urartu]
297,58 65,01 56,16 101,51 89,95 79,65 13,36 6,30 7,69 3,89 0,19 0,02 0,10 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475614190|gb|EMT29002.1| Chlorophyll a
13,46 18,12 3,12 2,85 2,40 4,45 2,86 3,60 2,20 3,89 0,19 0,19 0,98 disease resistance protein rpm1 gi|473799571|gb|EMS46571.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
41,87 26,64 8,32 3,79 8,40 6,87 5,73 1,80 5,49 0,97 0,19 0,10 0,51 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475598205|gb|EMT23873.1| Cysteine
55,33 51,16 10,40 7,59 4,80 11,32 3,82 0,90 3,30 7,79 0,19 0,09 0,46 acc oxidase gi|326526889|dbj|BAK00833.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 30,91 7,28 2,85 3,60 6,47 1,91 0,90 0,00 3,89 0,19 0,06 0,33 #N/A 
690,87 321,86 150,81 35,10 79,16 47,30 12,41 12,60 27,47 28,22 0,19 0,05 0,26 probable peptide nitrate transporter at3g43790-like gi|475615860|gb|EMT29587.1| Putative membrane protein [Aegilops tauschii]
26,92 47,96 9,36 3,79 4,80 8,09 4,77 6,30 9,89 0,97 0,20 0,16 0,84 e3 ubiquitin-protein ligase rlim-like gi|326526351|dbj|BAJ97192.1| predicted 
155,52 126,83 30,16 24,67 15,59 34,37 21,00 19,80 23,08 7,79 0,20 0,13 0,68 hypothetical protein F775_28231 gi|475583191|gb|EMT19396.1| hypothetical protein F775_28231 [Aegilops tauschii]
133,09 49,03 21,84 14,23 14,39 19,41 6,68 3,60 6,59 5,84 0,20 0,06 0,33 kinesin-like calmodulin-binding protein gi|326533546|dbj|BAK05304.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
97,20 49,03 24,96 3,79 9,59 7,68 0,95 1,80 2,20 1,95 0,20 0,03 0,15 membrane protein gi|326531434|dbj|BAJ97721.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
163,00 51,16 28,08 18,97 20,39 23,05 19,09 13,50 8,79 14,60 0,20 0,12 0,62 predicted protein 
gi|326491669|dbj|BAJ94312.1| predicted protein [Hordeum 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326495430|dbj|BAJ85811.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,46 21,32 6,24 3,79 2,40 4,85 2,86 2,70 2,20 1,95 0,20 0,11 0,56 polyamine oxidase 
gi|14485487|emb|CAC42081.1| polyamine oxidase [Hordeum vulgare subsp. 
polyamine oxidase [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
195,90 156,67 37,44 32,25 27,59 27,09 54,41 12,60 9,89 2,92 0,20 0,13 0,64 predicted protein gi|326514306|dbj|BAJ96140.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 24,51 3,12 4,74 3,60 6,87 0,95 0,90 0,00 2,92 0,20 0,05 0,26 momilactone a synthase-like gi|326509945|dbj|BAJ87188.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,94 11,72 2,08 1,90 3,60 1,62 1,91 0,90 1,10 1,95 0,20 0,13 0,64 predicted protein gi|326527919|dbj|BAJ89011.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,45 12,79 2,08 2,85 3,60 3,23 1,91 3,60 1,10 0,97 0,20 0,13 0,64 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100826010 gi|357123670|ref|XP_003563531.1| PREDICTED: 
74,77 155,60 31,20 13,28 22,79 22,64 21,00 45,00 8,79 2,92 0,20 0,18 0,86 predicted protein gi|326506258|dbj|BAJ86447.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
315,53 118,30 66,56 41,74 43,18 38,41 18,14 23,40 17,58 7,79 0,20 0,07 0,35 hypothetical protein F775_16202 gi|475606244|gb|EMT26331.1| hypothetical protein F775_16202 [Aegilops 
18,12 8,32 6,64 9,59 10,51 3,82 4,50 3,30 0,97 0,22 0,08 0,36 kinesin-like calmodulin-binding protein gi|474241655|gb|EMS59820.1| Kinesin
49,03 14,56 11,38 14,39 14,96 2,86 0,00 4,40 0,97 0,22 0,03 0,15 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
7,46 1,04 1,90 1,20 5,66 0,00 0,90 2,20 0,97 0,22 0,09 0,42 hypothetical protein F775_10766 gi|475583498|gb|EMT19477.1| hypothetical protein F775_10766 [Aegilops tauschii]
19,18 2,08 1,90 3,60 3,23 2,86 1,80 0,00 0,00 0,22 0,10 0,43 #N/A 
144,95 58,24 62,61 50,37 27,90 52,50 34,20 27,47 28,22 0,22 0,16 0,72 hypothetical protein TRIUR3_32141 gi|474299653|gb|EMS61580.1| hypothetical protein TRIUR3_32141 [Triticum urartu]
17,05 4,16 1,90 2,40 3,64 2,86 2,70 2,20 0,97 0,23 0,17 0,72 ent-kaurene synthase-like protein 3 gi|475570170|gb|EMT15962.1| Ent
18,12 3,12 2,85 6,00 4,45 0,95 1,80 1,10 4,87 0,23 0,12 0,53 disease resistance protein rga2 gi|473869990|gb|EMS47732.1| Disease resistance protein RGA2 [Triticum urartu]
14,92 4,16 3,79 4,80 2,83 1,91 4,50 2,20 2,92 0,24 0,17 0,74 
gamma-irradiation and mitomycin c induced isoform 
1 gi|508776308|gb|EOY23564.1| Gamma
239,80 185,13 199,22 207,49 155,25 75,41 11,70 53,85 14,60 0,24 0,05 0,21 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475614190|gb|EMT29002.1| Chlorophyll a
19,18 10,40 3,79 6,00 8,89 2,86 1,80 5,49 1,95 0,24 0,10 0,42 hypothetical protein F775_00750 gi|475415968|gb|EMT00985.1| hypothetical protein F775_00750 [Aegilops tauschii]
29,84 14,56 7,59 6,00 11,32 6,68 2,70 0,00 3,89 0,24 0,08 0,34 hypothetical protein TRIUR3_29714 gi|474378302|gb|EMS64357.1| hypothetical protein TRIUR3_29714 [Triticum urartu]
10,66 2,08 2,85 4,80 2,43 1,91 0,90 0,00 0,97 0,24 0,07 0,31 #N/A 
13,86 4,16 1,90 6,00 3,64 2,86 4,50 1,10 1,95 0,24 0,16 0,66 predicted protein gi|326532166|dbj|BAK01459.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
465,74 188,25 139,45 116,34 123,72 40,09 15,30 20,88 26,28 0,24 0,04 0,18 o-methyltransferase zrp4 gi|475458442|gb|EMT01926.1| O
41,57 12,48 9,49 7,20 6,87 7,64 1,80 4,40 1,95 0,24 0,11 0,44 pollen-specific protein sf3-like gi|326497921|dbj|BAJ94823.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
433,77 158,09 123,33 80,36 83,69 33,41 3,60 14,29 27,25 0,24 0,04 0,18 probable apyrase 3-like gi|475598892|gb|EMT24071.1| Apyrase [Aegilops tauschii]
498,78 347,39 123,33 167,91 253,09 28,64 27,90 48,35 31,14 0,24 0,04 0,15 hypothetical protein TRIUR3_08442 gi|474111714|gb|EMS55693.1| hypothetical protein TRIUR3_08442 [Triticum urartu]
58,62 20,80 18,02 10,79 18,60 2,86 43,20 0,00 6,81 0,24 0,19 0,78 predicted protein 
gi|326520854|dbj|BAJ92790.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532558|dbj|BAK05208.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
162,00 89,45 74,94 52,77 73,99 24,82 6,30 16,48 26,28 0,24 0,06 0,25 
bifunctional monodehydroascorbate reductase and 
carbonic anhydrase nectarin-3-like gi|474312018|gb|EMS61959.1| hypothetical protein TRIUR3_33715 [Triticum urartu]
785,48 99,85 119,53 110,34 64,28 44,87 11,70 52,75 25,30 0,24 0,08 0,34 isoflavone reductase irl 
gi|242052385|ref|XP_002455338.1| hypothetical 
hypothetical protein SORBIDRAFT_03g008760 [Sorghum bicolor]
4139,47 6717,84 1941,93 5218,42 3771,73 159,42 42,30 91,21 33,09 0,24 0,00 0,02 
pora_wheat ame: full=protochlorophyllide reductase 
chloroplastic short=pcr a ame: full=nadph-
protochlorophyllide oxidoreductase a short=por a 
flags: precursor gi gi|326507788|dbj|BAJ86637.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
34,10 22,88 18,02 16,79 12,53 0,00 12,60 3,30 8,76 0,25 0,09 0,35 ethylene-responsive transcription factor erf012 gi|475531074|gb|EMT08027.1| Ethylene
158,80 29,12 36,05 31,18 57,82 18,14 11,70 20,88 26,28 0,25 0,12 0,50 cycloartenol synthase-like isoform 1 gi|357124353|ref|XP_003563865.1| PREDICTED: cycloartenol synthase
28,78 7,28 9,49 11,99 13,34 5,73 1,80 5,49 8,76 0,25 0,13 0,52 abc transporter g family member 11-like gi|474381123|gb|EMS64568.1| ABC transporter G family member 11 [Triticum urartu]
104,45 81,13 14,23 33,58 50,54 3,82 4,50 7,69 4,87 0,25 0,03 0,12 hypothetical protein TRIUR3_08442 gi|474111714|gb|EMS55693.1| hypothetical protein TRIUR3_08442 [Triticum urartu]
67017,03 37102,59 36099,75 49264,99 22488,48 32763,67 9654,34 25199,25 3884,21 0,25 0,12 0,49 carbonic chloroplastic gi|290875537|gb|ADD65763.1| putative carbonic anhydrase [Secale cereale x Triticum durum]
638,40 257,94 440,18 290,25 296,76 107,87 45,90 60,44 279,32 0,25 0,10 0,38 #N/A 
121,50 89,45 29,41 59,97 76,82 5,73 4,50 10,99 3,89 0,25 0,02 0,10 #N/A 
40,50 10,40 21,82 15,59 5,66 11,46 3,60 8,79 16,55 0,25 0,19 0,76 secretory phospholipase a2 gi|444289168|gb|AGD95020.1| secretory phospholipase A2 [Triticum durum]
116,17 39,52 41,74 69,56 33,96 41,05 15,30 49,45 15,57 0,25 0,16 0,66 carbonic chloroplastic gi|326524235|dbj|BAK00501.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,72 4,16 0,00 4,80 5,66 2,86 2,70 1,10 1,95 0,25 0,15 0,59 protein ultrapetala 1-like gi|475587710|gb|EMT20634.1| hypothetical protein F775_27782 [Aegilops tauschii]
10,66 3,12 1,90 2,40 1,62 0,00 0,90 1,10 0,00 0,25 0,06 0,22 wall-associated receptor kinase 3 gi|475530598|gb|EMT07921.1| Wall
105,51 18,72 22,77 16,79 18,60 35,32 9,90 21,98 7,79 0,25 0,25 0,98 protein tolb-like gi|357121960|ref|XP_003562684.1| PREDICTED: protein tolB
20,25 6,24 9,49 2,40 9,30 3,82 0,90 3,30 1,95 0,26 0,09 0,36 predicted protein 
gi|326491669|dbj|BAJ94312.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326492492|dbj|BAK02029.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
125,76 18,72 45,54 26,39 39,22 17,18 7,20 8,79 16,55 0,26 0,10 0,38 wd40-like beta propeller repeat family protein gi|326520960|dbj|BAJ92843.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,38 10,40 6,64 10,79 12,94 0,95 0,90 3,30 0,97 0,26 0,04 0,15 #N/A 
6,39 3,12 4,74 4,80 3,23 1,91 0,90 0,00 2,92 0,26 0,09 0,36 aspartic proteinase nepenthesin-1 gi|475571368|gb|EMT16228.1| Aspartic proteinase nepenthesin
658,65 79,05 83,48 83,96 77,22 24,82 12,60 18,68 28,22 0,26 0,07 0,26 sulphate transporter gi|4850271|emb|CAB42985.1| putative high affinity sulfate transporter [Aegilops tauschii]
538,22 359,87 98,66 212,29 264,82 17,18 8,10 52,75 23,36 0,26 0,03 0,11 #N/A 
328,26 193,45 108,15 77,96 80,86 29,59 19,80 21,98 44,77 0,26 0,07 0,25 o-methyltransferase zrp4 gi|475458442|gb|EMT01926.1| O
5,33 3,12 1,90 3,60 2,83 0,95 0,90 1,10 0,97 0,26 0,09 0,34 reticulon-like protein b9 gi|475594735|gb|EMT22797.1| Reticulon
1362,31 655,45 356,75 224,83 286,65 350,13 111,69 13,50 115,39 77,86 0,27 0,07 0,26 subtilisin-like protease gi|475576912|gb|EMT17675.1| Subtilisin
1831,86 983,71 533,56 258,99 507,33 334,76 105,01 12,60 25,28 16,55 0,27 0,03 0,10 auxin-induced protein 5ng4 gi|475568940|gb|EMT15640.1| Auxin
791,06 512,64 180,97 147,04 146,32 116,44 203,33 71,99 201,11 110,95 0,27 0,27 0,99 
phosphoenolpyruvate phosphate translocator 
chloroplastic-like gi|474444720|gb|EMS68544.1| Phosphoenolpyruvate/phosphate translocator 1, chloroplastic [Triticum urartu]
527,87 432,70 112,33 167,91 118,74 103,50 92,60 26,10 78,03 34,06 0,27 0,12 0,46 sulphate transporter gi|254885381|emb|CBA11528.1| sulphate transporter [Triticum 
315,53 135,35 75,93 54,07 65,96 42,86 13,36 7,20 4,40 11,68 0,27 0,04 0,15 disease resistance protein rpm1 gi|475533921|gb|EMT08481.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
44,86 26,64 11,44 5,69 15,59 11,72 9,55 1,80 6,59 6,81 0,27 0,15 0,56 udp-glycosyltransferase 72b1-like gi|326490914|dbj|BAJ90124.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
163,00 265,38 52,00 43,64 40,78 69,54 24,82 31,50 36,27 15,57 0,27 0,14 0,53 medium-chain-fatty-acid-- ligase gi|475602795|gb|EMT25225.1| Medium
207,86 137,49 59,28 68,30 67,16 39,22 46,78 37,80 31,87 47,69 0,27 0,19 0,70 #N/A 
20,94 19,18 8,32 1,90 4,80 4,45 2,86 2,70 4,40 1,95 0,28 0,17 0,61 #N/A 
61,31 54,35 20,80 16,13 14,39 15,36 2,86 15,30 6,59 5,84 0,28 0,13 0,46 peroxidase 24-like gi|326527415|dbj|BAK07982.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
171,97 79,93 49,92 35,10 38,38 43,26 27,68 39,60 29,67 32,12 0,28 0,21 0,77 disease resistance protein rpp13 gi|475598902|gb|EMT24075.1| Disease resistance protein RPP13 [Aegilops tauschii]
536,85 561,66 199,69 100,56 177,51 131,40 45,82 96,29 67,04 120,68 0,28 0,15 0,54 #N/A 
11,96 28,78 4,16 7,59 7,20 3,23 2,86 11,70 2,20 3,89 0,28 0,26 0,93 predicted protein gi|326523805|dbj|BAJ93073.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,97 5,33 2,08 1,90 1,20 4,85 0,00 0,00 0,00 0,00 0,28 0,00 0,00 protein kinase pinoid-like gi|326494868|dbj|BAJ94553.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
50,84 14,92 9,36 5,69 16,79 8,09 8,59 3,60 8,79 5,84 0,28 0,19 0,67 patatin group a-3-like 
gi|326511942|dbj|BAJ95952.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326513668|dbj|BAJ87853.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326528583|dbj|BAJ93473.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
294,59 66,08 44,72 77,79 39,58 40,03 20,05 1,80 16,48 4,87 0,28 0,06 0,21 lysine histidine transporter-like 8-like gi|475588370|gb|EMT20834.1| hypothetical protein F775_19892 [Aegilops tauschii]
107,67 45,83 27,04 15,18 22,79 8,49 7,64 4,50 4,40 3,89 0,28 0,08 0,28 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
279,64 196,10 198,65 16,13 29,98 20,62 158,46 11,70 51,65 17,52 0,28 0,26 0,90 acid phosphatase 1 gi|474074549|gb|EMS54507.1| Acid phosphatase 1 [Triticum urartu]
37,38 72,47 14,56 19,92 15,59 12,13 6,68 11,70 13,19 8,76 0,28 0,18 0,65 Apyrase gi|475598892|gb|EMT24071.1| Apyrase [Aegilops tauschii]
279,64 164,13 75,93 91,07 86,35 48,11 63,96 46,80 49,45 44,77 0,29 0,20 0,68 hypothetical protein F775_10064 gi|475617897|gb|EMT30281.1| hypothetical protein F775_10064 [Aegilops tauschii]
837,42 410,32 264,18 228,63 268,66 180,32 193,78 266,38 226,39 254,02 0,29 0,29 1,00 glutamate receptor gi|326505888|dbj|BAJ91183.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
20,94 24,51 9,36 1,90 8,40 6,87 0,95 0,90 1,10 3,89 0,29 0,07 0,26 o-methyltransferase zrp4 gi|475592095|gb|EMT21986.1| O
53,83 67,14 6,24 36,05 10,79 19,00 2,86 0,90 6,59 0,97 0,29 0,05 0,16 tyrosine n-monooxygenase gi|473742126|gb|EMS45429.1| Tyrosine N
112,15 41,57 27,04 13,28 20,39 23,05 7,64 1,80 5,49 3,89 0,29 0,07 0,22 #N/A 
67,29 66,08 21,84 21,82 26,39 23,45 8,59 10,80 5,49 17,52 0,29 0,13 0,45 tpa: subtilase family protein gi|414880151|tpg|DAA57282.1| TPA: putative subtilase family protein [Zea mays]
302,07 207,83 72,81 128,07 62,37 58,62 68,73 45,90 41,76 23,36 0,30 0,17 0,56 respiratory burst oxidase-f-like protein gi|475558683|gb|EMT13143.1| Respiratory burst oxidase
43,37 47,96 28,08 18,02 14,39 14,55 2,86 1,80 2,20 4,87 0,30 0,05 0,16 o-methyltransferase zrp4 gi|475458442|gb|EMT01926.1|
113,65 104,45 37,44 27,51 28,78 29,92 6,68 1,80 9,89 12,65 0,30 0,07 0,25 respiratory burst oxidase-like protein e gi|326513666|dbj|BAJ87852.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 28,78 8,32 13,28 7,20 7,28 1,91 14,40 9,89 8,76 0,30 0,29 0,97 zinc finger protein 6 gi|475587416|gb|EMT20537.1| Zinc finger protein 6 [Aegilops tauschii]
372,35 331,46 232,98 67,36 129,53 160,91 38,18 40,50 42,86 29,20 0,30 0,08 0,26 #N/A 
2711,15 3795,23 1342,74 769,37 811,97 1003,48 581,35 67,49 43,96 309,49 0,30 0,08 0,26 o-methyltransferase zrp4 gi|475621951|gb|EMT31677.1| O
97,20 67,14 28,08 23,72 28,78 26,68 17,18 31,50 16,48 23,36 0,30 0,25 0,83 tmv-mp30 binding protein 2c gi|326531258|dbj|BAK04980.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
270,67 128,96 79,05 72,10 58,77 45,28 37,23 18,00 49,45 42,82 0,30 0,17 0,58 serine threonine-protein kinase ctr1 gi|475594692|gb|EMT22775.1| Serine/threonine
121,13 20,25 21,84 29,41 16,79 19,00 6,68 0,90 6,59 0,97 0,30 0,05 0,17 lysine histidine transporter-like 8-like gi|326492590|dbj|BAJ90151.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
28,41 6,39 11,44 3,79 10,79 8,89 0,00 0,00 0,00 0,00 0,30 0,00 0,00 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase flavanone 4-
reductase 
gi|326504276|dbj|BAJ90970.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326509115|dbj|BAJ86950.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
103,18 100,18 10,40 32,25 15,59 54,99 1,91 4,50 4,40 9,73 0,30 0,05 0,18 #N/A 
23,93 42,63 5,20 7,59 11,99 16,17 4,77 9,00 4,40 17,52 0,30 0,26 0,87 cycloartenol synthase-like isoform 1 gi|357124353|ref|XP_003563865.1| PREDICTED: cycloartenol synthase
547,31 93,79 81,13 73,05 87,55 73,99 16,23 5,40 9,89 2,92 0,30 0,03 0,11 #¿NOMBRE? gi|473728502|gb|EMS45110.1| NifU
gi|14017621|ref|NP_114306.1| 
ribosomal protein L32, chloroplastic gi|13928254|dbj|BAB47083.1| ribosomal protein L32 [Triticum aestivum] 
gi|157843789|gb|ABV84092.1| Rpl32 (chloroplast) [Aegil
speltoides] gi|157843793|gb|ABV84094.1| Rpl32 (chloroplast) [Triticum ispahanicum] gi|157843799|gb|ABV84097.1| Rpl32 
(chloroplast) [Triticum timopheevii] gi|157843801|gb|ABV84098.1| 
50,09 15,60 9,49 21,59 11,32 13,36 19,80 3,30 21,41 0,31 0,31 1,00 polyubiquitin 4 gi|473760062|gb|EMS45823.1| Polyubiquitin 4 [Triticum urartu]
1858,71 3027,66 2415,31 3671,25 1909,11 498,30 208,78 1046,21 175,18 0,31 0,05 0,17 
ribulose bisphosphate carboxylase small chain 
chloroplastic gi|475591673|gb|EMT21846.1| Ribulose bisphosphate carboxylase small chain PW9, chloroplastic [Aegilops tauschii]
587,24 230,90 199,22 175,11 165,76 229,10 97,19 183,53 107,06 0,31 0,25 0,80 
phosphoenolpyruvate phosphate translocator 
chloroplastic-like gi|326492007|dbj|BAJ98228.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37,30 19,76 14,23 14,39 12,94 17,18 9,90 5,49 10,71 0,31 0,22 0,71 hypothetical protein F775_10705 gi|475529727|gb|EMT07801.1| hypothetical protein F775_10705 [Aegilops tauschii]
2450,22 839,34 632,76 539,71 612,52 536,48 685,74 650,59 445,74 0,31 0,28 0,88 serine carboxypeptidase-like 34-like gi|218191232|gb|EEC73659.1| hypothetical protein OsI_08191 [Oryza sativa Indica Group]
47,96 23,92 8,54 14,39 12,13 13,36 4,50 6,59 1,95 0,32 0,14 0,45 dnaj protein homolog 1-like gi|475620683|gb|EMT31204.1| hypothetical protein F775_43183 [Aegilops tauschii]
122,56 36,40 35,10 32,38 23,05 29,59 18,90 35,17 22,38 0,32 0,26 0,84 hypothetical protein F775_43991 gi|475610520|gb|EMT27759.1| hypothetical protein F775_43991 [Aegilops tauschii]
8,53 3,12 4,74 6,00 2,43 0,00 0,00 1,10 0,00 0,32 0,02 0,07 disease resistance protein rpm1 gi|475533921|gb|EMT08481.1| Disease resistance 
18,12 7,28 15,18 7,20 7,68 7,64 0,90 3,30 4,87 0,32 0,14 0,45 aquaporin tip2-2 gi|475559537|gb|EMT13367.1| Putative aquaporin TIP2
1227,77 499,24 465,80 424,57 545,40 74,46 7,20 120,89 1,95 0,32 0,03 0,11 #N/A 
33,04 12,48 9,49 15,59 4,04 8,59 8,10 6,59 1,95 0,32 0,19 0,61 glucan endo- -beta-glucosidase 13 gi|473926885|gb|EMS49856.1| Glucan endo
1017,82 818,54 870,88 634,46 526,40 269,20 212,38 283,53 151,83 0,32 0,10 0,32 probable thiol methyltransferase 2-like isoform x1 
gi|326512410|dbj|BAJ99560.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326525090|dbj|BAK07
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326528027|dbj|BAJ89065.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
49,03 105,05 62,61 45,58 58,62 19,09 6,30 19,78 18,49 0,32 0,08 0,23 aspartic proteinase nepenthesin-1 gi|475572141|gb|EMT16426.1| Aspartic proteinase nepenthesin
15,99 24,96 10,44 19,19 13,75 2,86 0,00 2,20 2,92 0,33 0,04 0,12 #N/A 
43,70 19,76 22,77 14,39 17,38 16,23 13,50 5,49 6,81 0,33 0,18 0,57 hypothetical protein F775_22585 gi|475572489|gb|EMT16513.1| hypothetical protein F775_22585 [Aegilops tauschii]
19,18 13,52 7,59 7,20 4,85 3,82 3,60 2,20 6,81 0,33 0,16 0,50 receptor-like serine threonine protein kinase 1 gi|393395396|gb|AFJ38186.2| receptor
39,43 14,56 24,67 20,39 18,19 3,82 5,40 7,69 17,52 0,33 0,14 0,44 auxin response factor gi|357166682|ref|XP_003580798.1| PREDICTED: auxin response factor 12
83,13 41,60 28,46 51,57 41,64 38,18 27,90 42,86 18,49 0,33 0,26 0,78 #N/A 
29,84 16,64 7,59 9,59 16,98 6,68 4,50 4,40 12,65 0,33 0,18 0,56 low quality protein: kinesin-like protein 1-like gi|475521776|gb|EMT06670.1| Kinesin
11,72 6,24 7,59 7,20 7,28 4,77 2,70 0,00 5,84 0,33 0,15 0,47 hypothetical protein TRIUR3_17029 gi|474147141|gb|EMS56796.1| hypothetical protein TRIUR3_17029 [Triticum urartu]
14,92 10,40 6,64 8,40 4,85 5,73 1,80 9,89 4,87 0,33 0,24 0,74 receptor protein kinase 1 gi|475609085|gb|EMT27264.1| Putative receptor protein kinase ZmPK1 [Aegilops tauschii]
49,03 13,52 6,64 19,19 13,34 11,46 15,30 3,30 7,79 0,33 0,24 0,72 hypothetical protein TRIUR3_26457 gi|473794466|gb|EMS46457.1| hypothetical protein TRIUR3_26457 [Triticum urartu]
9,59 4,16 3,79 3,60 2,43 1,91 0,90 0,00 0,97 0,33 0,09 0,27 unknown gi|238007550|gb|ACR34810.1| unknown [Zea mays]
514,77 226,74 110,05 117,54 152,02 47,73 30,60 45,06 48,66 0,33 0,09 0,28 chalcone synthase 8 gi|326528365|dbj|BAJ93364.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
224,88 99,85 153,68 89,95 71,56 103,10 50,40 63,74 98,30 0,34 0,26 0,76 alpha tubulin-1d 
gi|90289618|gb|ABD92942.1| alpha tubulin
gi|474076647|gb|EMS54563.1| Tubulin alpha
tauschii] 
9748,65 3635,06 2871,63 2385,53 1769,22 3702,88 1516,37 1802,30 846,72 0,34 0,25 0,74 5 -adenylylsulfate reductase chloroplastic gi|473724003|gb|EMS45005.1| putative 
28,78 16,64 14,23 15,59 12,53 1,91 1,80 4,40 1,95 0,34 0,06 0,17 iaa-amino acid hydrolase ilr1-like protein 8 gi|475572977|gb|EMT16629.1| hypothetical protein F775_03989 [Aegilops tauschii]
107,64 30,16 18,97 26,39 52,15 3,82 9,00 7,69 18,49 0,34 0,10 0,31 cycloartenol synthase gi|474193899|gb|EMS58271.1| Cycloartenol synthase [Triticum urartu]
1387,64 698,93 586,28 516,92 433,41 283,52 377,97 287,93 79,81 0,34 0,16 0,46 sulphate transporter gi|254885381|emb|CBA11528.1| sulphate transporter [Triticum aestivum]
192,91 243,38 162,22 271,06 160,51 49,64 29,70 90,12 30,17 0,34 0,08 0,24 #N/A 
6,39 4,16 0,00 8,40 3,23 0,00 0,00 1,10 0,00 0,34 0,02 0,07 hypothetical protein TRIUR3_05114 gi|474209845|gb|EMS58806.1| hypothetical protein TRIUR3_05114 [Triticum urartu]
20,25 9,36 4,74 3,60 3,23 0,95 1,80 3,30 0,97 0,34 0,12 0,34 microtubule-associated protein tortifolia1 gi|474166842|gb|EMS57457.1| Microtubule
57,55 21,84 14,23 13,19 11,32 3,82 2,70 1,10 5,84 0,35 0,08 0,22 Apyrase gi|475598892|gb|EMT24071.1| Apyrase [Aegilops tauschii]
106,58 30,16 53,13 25,19 25,88 32,46 30,60 16,48 26,28 0,35 0,27 0,79 respiratory burst oxidase-f-like protein gi|475558683|gb|EMT13143.1| Respiratory burst oxidase
1861,91 2826,92 2251,19 3334,23 2341,72 640,53 193,48 509,92 145,99 0,35 0,05 0,14 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475614190|gb|EMT29002.1| Chlorophyll a
58,62 36,40 32,25 31,18 23,45 18,14 9,90 7,69 21,41 0,35 0,16 0,46 sugar transporter erd6-like 6-like isoform 1 gi|326499424|dbj|BAJ86023.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
56,49 26,00 37,00 16,79 37,60 39,14 9,00 42,86 18,49 0,35 0,33 0,93 disulfide expressed gi|300681588|emb|CBI75534.1| disulfide oxidoreductase, putative, expressed [Triticum aestivum]
101,25 49,92 24,67 35,98 45,28 21,96 10,80 28,57 13,63 0,35 0,17 0,48 disease resistance protein rga2 gi|475617979|gb|EMT30296.1| Putative disease resistance RPP13
77,80 39,52 25,61 32,38 24,66 50,59 22,50 25,28 16,55 0,35 0,33 0,94 probable transcription factor 21-like gi|326488959|dbj|BAJ98091.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
112,97 99,85 91,07 142,72 92,59 7,64 5,40 21,98 2,92 0,35 0,03 0,09 
uncharacterized abhydrolase domain-containing 
protein ddb_g0269086-like isoform x1 gi|125584653|gb|EAZ25317.1| hypothetical protein OsJ_09128 [Oryza sativa
55,42 27,04 14,23 14,39 4,85 15,27 12,60 7,69 1,95 0,35 0,22 0,62 hypothetical protein TRIUR3_29046 gi|473798337|gb|EMS46515.1| hypothetical protein TRIUR3_29046 [Triticum urartu]
67,14 18,72 36,05 21,59 15,77 4,77 2,70 0,00 0,97 0,36 0,03 0,09 tyrosine n-monooxygenase gi|475566085|gb|EMT14947.1| Tyrosine N
14,92 8,32 1,90 6,00 3,23 2,86 2,70 0,00 1,95 0,36 0,14 0,39 hypothetical protein TRIUR3_30470 gi|473813893|gb|EMS46862.1| hypothetical protein TRIUR3_30470 [Triticum urartu]
171,59 76,97 90,12 86,35 29,92 103,10 18,00 96,71 21,41 0,36 0,30 0,84 leucine-rich repeat extensin-like protein 4-like 
gi|326494106|dbj|BAJ85515.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|343488691|gb|AEM45793.1| putativ
rich repeat/extensin 1 protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
58,32 46,89 24,96 11,38 22,79 22,64 11,46 18,00 10,99 15,57 0,37 0,25 0,68 hypothetical protein F775_25270 gi|475572182|gb|EMT16437.1| hypot
146,55 50,09 54,08 38,90 26,39 32,75 17,18 12,60 16,48 11,68 0,37 0,14 0,38 probable thiol methyltransferase 2-like isoform x2 gi|514812568|ref|XP_004981078.1| PREDICTED: probable thiol methyltransferase 2
5024,53 7490,27 3076,54 2591,77 2136,06 1821,38 3201,72 1195,99 1580,31 737,72 0,37 0,26 0,70 5 -adenylylsulfate reductase chloroplastic gi|473724003|gb|EMS45005.1| putative 5'
163,00 89,53 38,48 44,59 58,77 38,41 23,86 33,30 28,57 54,50 0,37 0,29 0,78 hypothetical protein F775_16796 gi|475520929|gb|EMT06546.1| hypothetical protein F775_16796 [Aegilops tauschii]
252,72 78,87 62,40 60,71 82,76 46,09 29,59 20,70 20,88 18,49 0,37 0,13 0,36 chloroplast lipocalin gi|77744915|gb|ABB02411.1| chloroplast lipocalin [Triticum aestivum]
89,72 56,49 31,20 12,33 22,79 54,18 7,64 36,00 3,30 11,68 0,37 0,18 0,49 hypothetical protein TRIUR3_14995 gi|473822355|gb|EMS47061.1| hypothetical protein TRIUR3_14995 [Triticum urartu]
107,67 63,95 45,76 44,59 22,79 21,02 31,50 18,90 21,98 15,57 0,37 0,24 0,66 
tpa: regulator of chromosome condensation family 
partial gi|475533767|gb|EMT08448.1| hypothetical protein F775_05910 [Aegilops tauschii]
29,91 10,66 9,36 6,64 11,99 5,66 5,73 5,40 3,30 1,95 0,37 0,18 0,49 #N/A 
272,16 25,58 37,44 47,43 27,59 54,99 4,77 1,80 4,40 10,71 0,37 0,05 0,13 hypothetical protein TRIUR3_21314 gi|473808254|gb|EMS46720.1| hypothetical protein TRIUR3_21314 [Triticum urartu]
34,39 30,91 9,36 12,33 7,20 11,72 5,73 8,10 5,49 0,97 0,37 0,19 0,50 arabinogalactan peptide 16-like 
gi|326520361|dbj|BAK07439.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|474222308|gb|EMS59323.1| hypothetical 
protein TRIUR3_30249 [Triticum urartu]
584,70 181,18 187,21 153,68 172,71 99,86 86,87 37,80 123,08 33,09 0,37 0,17 0,46 predicted protein gi|326520127|dbj|BAK03988.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
28,41 19,18 10,40 14,23 16,79 8,89 2,86 1,80 4,40 1,95 0,38 0,08 0,22 
ribulose- -bisphosphate carboxylase oxygenase small 
subunit 
gi|326492692|dbj|BAJ90202.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326498503|dbj|BAJ98679.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326506242|dbj|BAJ86439.1| predicted 
gi|326515130|dbj|BAK03478.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3970,28 1183,01 1098,32 1027,41 1464,42 963,45 165,15 51,30 184,63 36,98 0,38 0,04 0,10 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475604137|gb|EMT25652.1| hypothetical protein F775_43704 [Aegilops tauschii
83,74 58,62 41,60 27,51 37,18 23,05 14,32 7,20 24,18 7,79 0,38 0,16 0,41 predicted protein gi|326509525|dbj|BAJ91679.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
155,52 112,97 78,01 72,10 55,17 73,99 12,41 78,29 24,18 62,29 0,38 0,24 0,63 #N/A 
989,95 903,78 379,63 335,83 299,84 274,12 378,02 198,88 358,26 289,05 0,38 0,36 0,95 
phosphoenolpyruvate phosphate translocator 
chloroplastic-like gi|326492007|dbj|BAJ98228.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
252,72 192,91 105,05 144,20 88,75 103,10 102,14 125,09 61,54 47,69 0,38 0,29 0,76 
probable cytokinin riboside 5 -monophosphate 
phosphoribohydrolase logl1-like gi|326518246|dbj|BAK07375.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
487,50 241,93 166,41 155,58 115,14 109,16 31,50 24,30 34,07 43,80 0,38 0,09 0,24 cinnamyl alcohol dehydrogenase 5 gi|474060343|gb|EMS53957.1| Putative cinnamyl alcohol dehydrogenase 5 [Triticum urartu]
92,71 38,37 31,20 29,41 33,58 20,62 3,82 0,90 4,40 0,97 0,38 0,03 0,09 Tsn1 gi|296837149|gb|ADH59451.1| Tsn1 [Triticum dicoccoides]
444,13 313,34 191,37 120,48 184,70 157,27 147,96 147,59 131,88 73,97 0,38 0,29 0,77 hypothetical protein TRIUR3_32703 gi|473809184|gb|EMS46795.1| hypothetical protein TRIUR3_32703 [Triticum urartu]
103,18 40,50 35,36 26,56 20,39 29,11 3,82 2,70 12,09 1,95 0,38 0,07 0,18 #N/A 
254,22 153,47 86,33 161,27 106,74 59,03 82,10 45,90 18,68 74,94 0,38 0,20 0,54 adipocyte plasma membrane-associated protein gi|326531042|dbj|BAK04872.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37,38 53,29 24,96 8,54 21,59 13,34 8,59 4,50 12,09 7,79 0,38 0,19 0,48 nac domain-containing protein 78 gi|475591287|gb|EMT21706.1| NAC domain
95,71 114,04 48,88 56,92 50,37 50,54 42,96 49,50 30,77 33,09 0,38 0,29 0,76 #N/A 
35,89 57,55 18,72 24,67 11,99 23,85 26,73 11,70 14,29 8,76 0,39 0,30 0,78 filament-like plant protein gi|473951597|gb|EMS50766.1| Filament
20,94 42,63 10,40 15,18 15,59 11,32 13,36 3,60 8,79 10,71 0,39 0,27 0,69 #N/A 
8100,56 4835,42 3338,64 4120,08 3406,19 2471,90 2559,27 2089,61 1820,98 1573,73 0,39 0,23 0,60 vacuolar proton-inorganic pyrophosphatase gi|159895446|gb|ABX10014.1| vacuolar H+
31,40 20,25 10,40 10,44 11,99 7,28 2,86 0,90 4,40 5,84 0,39 0,13 0,35 predicted protein gi|326520605|dbj|BAK07561.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,91 30,91 9,36 5,69 8,40 11,32 2,86 3,60 5,49 1,95 0,39 0,15 0,40 hypothetical protein TRIUR3_01555 gi|474191010|gb|EMS58157.1| hypothetical protein TRIUR3_01555 [Triticum urartu]
112,15 135,35 73,85 69,25 62,37 45,28 40,09 14,40 24,18 20,44 0,39 0,15 0,40 cell division protein ftsz-like protein 2- chloroplastic gi|474093275|gb|EMS54959.1| Cell division protein ftsZ
423,20 139,62 138,33 127,12 140,33 92,99 74,46 23,40 72,53 16,55 0,39 0,15 0,37 hypothetical protein F775_10064 gi|475617897|gb|EMT30281.1| hypothetical protein F775_10064 [Aegilops tauschii]
687,88 280,30 276,66 282,70 291,44 147,97 122,19 63,89 167,04 78,83 0,39 0,17 0,43 
ribulose- -bisphosphate carboxylase oxygenase small 
subunit gi|4038705|dbj|BAA35169.1| ribulose
92,71 45,83 39,52 48,38 33,58 29,51 17,18 10,80 7,69 3,89 0,39 0,10 0,26 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase erl2 gi|326492676|dbj|BAJ90194.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
20,94 37,30 15,60 16,13 19,19 13,75 13,36 10,80 9,89 9,73 0,40 0,27 0,68 glucan endo- -beta-glucosidase 13 gi|473926885|gb|EMS49856.1| Glucan endo
104,68 83,13 40,56 37,00 27,59 30,73 30,55 28,80 15,39 39,90 0,40 0,33 0,84 #N/A 
59,82 44,76 34,32 18,02 22,79 16,98 14,32 15,30 12,09 18,49 0,40 0,26 0,65 125 kda kinesin-related gi|357134847|ref|XP_003569027.1| PREDICTED: 125 kDa kinesin
850,88 435,90 261,06 266,58 243,47 212,66 126,01 110,69 158,25 68,13 0,40 0,19 0,47 predicted protein gi|326508006|dbj|BAJ86746.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1260,62 1060,45 574,12 485,72 343,02 402,68 378,97 170,08 395,63 165,45 0,40 0,24 0,61 hexose carrier protein hex6-like gi|473932748|gb|EMS50017.1| Hexose carrier protein HEX6 [Triticum urartu]
206,36 279,23 130,01 130,92 105,54 88,54 103,10 134,09 97,81 95,38 0,40 0,38 0,95 aspartic proteinase nepenthesin-1 precursor 
gi|326491519|dbj|BAJ94237.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326524456|dbj|BAK00611.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
52,34 44,76 22,88 37,00 31,18 32,34 18,14 13,50 13,19 5,84 0,40 0,16 0,41 btb poz domain-containing protein gi|475518152|gb|EMT06169.1
143,56 41,57 41,60 47,43 61,17 29,11 2,86 3,60 3,30 1,95 0,40 0,03 0,07 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|473952980|gb|EMS50796.1| Chlorophyll a
95,71 47,96 47,84 27,51 35,98 21,83 18,14 12,60 9,89 10,71 0,40 0,16 0,39 potassium transporter 8 gi|474237133|gb|EMS59638.1| Putative potassium transporter 8 
453,10 171,59 174,73 122,38 200,29 99,05 89,73 39,60 36,27 45,74 0,40 0,14 0,35 potassium transporter 8-like gi|357112326|ref|XP_003557960.1| PREDICTED: putative potassium transporter 8
38,37 24,96 18,02 16,79 19,81 11,46 13,50 9,89 12,65 0,41 0,24 0,60 aspartic proteinase nepenthesin-2-like gi|326524580|dbj|BAK00673.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,13 1,04 3,79 3,60 3,23 0,95 0,00 0,00 0,00 0,41 0,03 0,08 methionine aminopeptidase chloroplastic-like gi|357145196|ref|XP_003573558.1| PREDICTED: methionine aminopeptidase 1B, chloroplastic
125,76 66,56 58,82 57,57 59,43 50,59 31,50 30,77 45,74 0,41 0,27 0,65 auxin response factor 25 gi|475500853|gb|EMT04282.1| Auxin response factor 25 [Aegilops tauschii]
9,59 12,48 9,49 8,40 5,66 4,77 5,40 2,20 2,92 0,41 0,17 0,42 
low quality protein: ankyrin repeat-containing protein 
at3g12360-like gi|475566010|gb|EMT14928.1| Ankyrin
124,70 83,21 86,33 116,34 59,84 59,18 50,40 47,26 30,17 0,41 0,22 0,54 chloroplast lipocalin gi|77744915|gb|ABB02411.1| chloroplast lipocalin [Triticum aestivum]
17,05 8,32 8,54 15,59 6,06 5,73 2,70 3,30 4,87 0,41 0,18 0,43 hypothetical protein TRIUR3_25346 gi|474193778|gb|EMS58257.1| hypothetical protein TRIUR3_25346 [Triticum urartu]
720,46 1546,59 1114,69 1860,21 1217,35 202,37 41,40 182,43 22,38 0,41 0,03 0,08 1204205c protein binding gi|224928|prf||1204205C protein 
928,29 594,92 512,28 682,44 555,11 431,48 407,66 422,00 256,94 0,41 0,27 0,65 chalcone--flavonone isomerase 1b-1 gi|475604557|gb|EMT25778.1| Chalcone
108,71 49,92 30,36 28,78 29,92 26,73 8,10 28,57 26,28 0,41 0,27 0,65 reticulon-like protein b1 gi|475584405|gb|EMT19773.1| Reticulon
14,92 13,52 6,64 11,99 7,68 4,77 7,20 4,40 4,87 0,41 0,22 0,53 lob domain-containing protein 15-like gi|475541386|gb|EMT09775.1| hypothetical protein F775_52636 [Aegilops tauschii]
400,73 649,01 423,11 682,44 654,56 41,05 6,30 46,16 4,87 0,41 0,02 0,04 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|473958943|gb|EMS51039.1| Chlorophyll a
43,70 26,00 37,95 22,79 26,68 16,23 6,30 13,19 21,41 0,41 0,21 0,50 aspartic proteinase nepenthesin-1 gi|475571368|gb|EMT16228.1| Aspartic proteinase nepenthesin
45,83 20,80 16,13 11,99 10,92 14,32 4,50 14,29 5,84 0,42 0,27 0,65 serine carboxypeptidase-like 34-like gi|218191232|gb|EEC73659.1| hypothetical protein OsI_08191 [Oryza sativa Indica Group]
171,59 68,64 77,79 63,57 43,26 42,96 24,30 38,46 35,04 0,42 0,23 0,56 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100836262 gi|357143820|ref|XP_003573066.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100836262 [Brachypodium distachyon]
19,18 13,52 7,59 6,00 7,68 2,86 1,80 7,69 1,95 0,42 0,17 0,41 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100844157 gi|357127322|ref|XP_003565331.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100844157 [Brachypodium distachyon]
40,50 28,08 23,72 34,78 22,24 2,86 5,40 6,59 0,97 0,42 0,06 0,15 #N/A 
63,95 50,96 38,90 37,18 25,07 21,96 10,80 40,66 10,71 0,42 0,23 0,55 phd finger protein gi|475528775|gb|EMT07668.1| PHD finger protein [Aegilops tauschii]
36,24 31,20 43,64 46,78 33,15 18,14 3,60 6,59 2,92 0,42 0,08 0,20 
cb2g_sollc ame: full=chlorophyll a-b binding protein 
chloroplastic ame: full=lhcii type i cab-3c short=lhcp 
flags: precursor gi 
gi|115825|sp|P07369.1|CB2G_SOLLC RecName: Full=Chlorophyll a
Short=LHCP; Flags: Precursor gi|224932|prf||1204205G protein 3C,chlorophyll binding
18,12 11,44 6,64 3,60 11,32 0,00 0,90 7,69 3,89 0,42 0,16 0,38 hypothetical protein F775_11329 gi|475361702|gb|EMT00489.1| hypothetical protein F775_11329 [Aegilops tauschii]
40,50 22,88 19,92 26,39 13,75 20,05 10,80 17,58 11,68 0,42 0,30 0,72 Alpha-amylase gi|475570720|gb|EMT16094.1| Alpha
12,79 10,40 5,69 2,40 8,49 3,82 1,80 5,49 1,95 0,42 0,20 0,48 proline-rich family expressed gi|475608975|gb|EMT27221.1| hypothetical protein F775_16353 [Aegilops tauschii]
1334,35 1458,19 985,67 1815,83 714,40 177,55 67,49 250,56 36,01 0,42 0,04 0,11 thylakoid lumenal 29 kda chloroplastic-like gi|326513514|dbj|BAJ87776.1| predicted protein
108,71 34,32 47,43 34,78 32,34 21,96 21,60 21,98 29,20 0,42 0,27 0,64 udp-glycosyltransferase 73c5-like gi|326491131|dbj|BAK05665.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
89,53 39,52 51,23 44,38 32,75 53,46 27,90 20,88 18,49 0,42 0,30 0,72 hypothetical protein TRIUR3_19623 gi|473887362|gb|EMS48245.1| hypothetical protein TRIUR3_19623 [Triticum urartu]
28,78 15,60 8,54 10,79 9,70 1,91 0,90 6,59 2,92 0,42 0,12 0,28 swim protein gi|40644802|emb|CAE53909.1| putative SWIM protein [Triticum aestivum]
30,91 24,96 10,44 34,78 17,38 20,05 9,90 23,08 19,46 0,42 0,35 0,83 abc transporter c family member 10 gi|474162499|gb|EMS57302.1| ABC transporter C family member 10 [Triticum urartu]
241,93 417,07 373,78 483,34 265,63 126,96 53,10 157,15 57,42 0,42 0,11 0,26 
ribulose bisphosphate carboxylase small chain 
chloroplastic gi|475591673|gb|EMT21846.1| Ribulose bisphosphate carboxylase small chain PW9, chloroplastic [Aegilops tauschii]
22,38 13,52 12,33 11,99 10,92 0,00 9,90 8,79 2,92 0,42 0,19 0,44 predicted protein gi|326503480|dbj|BAJ86246.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,66 9,36 15,18 8,40 6,47 3,82 1,80 1,10 6,81 0,42 0,15 0,34 hypothetical protein F775_43811 gi|475626109|gb|EMT33204.1| hypothetical protein F775_43811 [Aegilops tauschii]
38,37 13,52 19,92 8,40 17,79 13,36 4,50 13,19 14,60 0,42 0,32 0,77 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100823410 gi|357113513|ref|XP_003558547.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100823410 [Brachypodium distachyon]
37,30 28,08 15,18 8,40 22,64 16,23 9,90 9,89 17,52 0,42 0,31 0,72 pleiotropic drug resistance protein 3 gi|474221583|gb|EMS59279.1| Pleiotropic drug resistance protein 3 [Triticum urartu]
31,97 14,56 22,77 17,99 8,89 8,59 4,50 6,59 12,65 0,42 0,21 0,50 predicted protein gi|326533502|dbj|BAK05282.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,51 14,56 9,49 14,39 10,51 2,86 5,40 9,89 3,89 0,42 0,19 0,45 hypothetical protein F775_19997 gi|475557221|gb|EMT12794.1| hypothetical protein F775_19997 [Aegilops tauschii]
137,49 125,85 115,74 149,92 71,16 29,59 9,90 24,18 39,90 0,43 0,10 0,22 gdsl esterase lipase at1g28600-like 
gi|326518814|dbj|BAJ92568.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326525895|dbj|BAJ93124.1| predicted 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326534026|dbj|BAJ89363.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
98,05 53,04 60,71 75,56 36,39 51,55 29,70 25,28 33,09 0,43 0,26 0,62 uncharacterized oxidoreductase -like gi|326512080|dbj|BAJ96021.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
203,56 71,77 54,07 71,96 69,14 44,87 14,40 31,87 17,52 0,43 0,17 0,41 late embryogenesis abundant protein lea5 gi|475554878|gb|EMT12321.1| Late embryogenesis abundant protein Lea5 [Aegilops tauschii]
37,30 14,56 13,28 11,99 12,13 9,55 2,70 12,09 13,63 0,43 0,31 0,73 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832570 gi|357148491|ref|XP_003574785.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832570 [Brachypodium distachyon]
10,66 13,52 14,23 8,40 10,11 3,82 5,40 7,69 6,81 0,43 0,22 0,51 hypothetical protein TRIUR3_08813 gi|474150865|gb|EMS56944.1| hypothetical protein TRIUR3_08813 [Triticum urartu]
53,29 56,16 72,10 52,77 31,54 21,96 21,60 35,17 13,63 0,43 0,19 0,43 #N/A 
150,27 109,21 118,58 87,55 102,29 52,50 27,90 56,05 45,74 0,43 0,19 0,44 hypothetical protein F775_24055 gi|475621633|gb|EMT31560.1| hypothetical protein F775_24055 [Aegilops tauschii]
15,99 11,44 5,69 11,99 1,21 0,95 2,70 6,59 1,95 0,43 0,17 0,40 cellulose synthase-like 6 gi|475608458|gb|EMT27044.1| hypothetical protein F775_52659 [Aegilops tauschii]
110,84 96,73 66,41 83,96 86,12 42,96 18,00 23,08 21,41 0,43 0,14 0,32 predicted protein gi|326497651|dbj|BAK05915.1| predicted protein
1295,98 1317,77 1114,69 1374,47 756,45 504,98 288,87 593,44 363,02 0,43 0,17 0,38 dihydrolipoyl mitochondrial gi|326503866|dbj|BAK02719.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
231,27 111,29 119,53 97,15 118,46 82,10 81,89 53,85 115,82 0,43 0,32 0,75 f-box protein at2g41170-like isoform x4 gi|326519713|dbj|BAK00229.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp.
31,97 49,92 30,36 57,57 31,13 4,77 2,70 8,79 4,87 0,43 0,05 0,13 hypothetical protein F775_32941 gi|475556565|gb|EMT12668.1| hypothetical protein F775_32941 [Aegilops tauschii]
35,89 36,24 19,76 25,61 15,59 26,68 18,14 14,40 7,69 24,33 0,44 0,32 0,74 vacuolar-sorting receptor 1 gi|326517735|dbj|BAK03786.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37,38 22,38 15,60 20,87 13,19 15,36 14,32 12,60 5,49 9,73 0,44 0,29 0,65 disease resistance protein rga1 gi|475624613|gb|EMT32690.1| Putative disease resistance protein RGA1 [Aegilops tauschii]
360,39 156,67 152,89 88,23 70,76 98,65 67,78 83,69 35,17 50,61 0,44 0,26 0,58 disease resistance protein rga1 gi|474443834|gb|EMS68523.1| hypothetical protein TRIUR3_11870 [Triticum urartu]
80,75 42,63 38,48 53,13 27,59 22,64 19,09 16,20 3,30 18,49 0,44 0,18 0,40 adipocyte plasma membrane-associated protein gi|326531042|dbj|BAK04872.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
155,52 96,99 68,64 55,02 67,16 65,90 57,28 50,40 42,86 31,14 0,45 0,31 0,71 hypothetical protein TRIUR3_32703 gi|473809184|gb|EMS46795.1| hypothetical protein TRIUR3_32703 [Triticum urartu]
64,30 71,41 32,24 26,56 40,78 23,45 16,23 6,30 28,57 10,71 0,45 0,22 0,50 disease resistance protein rga4 gi|475617979|gb|EMT30296.1| Putative disease resistance RPP13
497,97 365,56 209,06 226,73 184,70 152,42 232,92 142,19 160,45 170,32 0,45 0,41 0,91 web family protein chloroplastic-like gi|475607547|gb|EMT26747.1| hypothetical protein F775_31174 [Aegilops tauschii]
10431,88 5119,99 4581,53 3637,20 4733,88 2212,34 2488,63 1698,15 2115,51 1255,48 0,45 0,22 0,50 chloroplast inner envelope protein gi|326506720|dbj|BAJ91401.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
340,95 316,54 182,01 80,64 166,71 78,43 67,78 150,29 148,36 86,62 0,45 0,40 0,89 udp-glycosyltransferase 86a1-like isoform 2 gi|326507842|dbj|BAJ86664.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
228,80 83,13 81,13 61,66 68,36 62,26 38,18 41,40 31,87 22,38 0,45 0,22 0,49 predicted protein gi|326502898|dbj|BAJ99077.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
28,41 60,75 23,92 15,18 22,79 17,38 20,05 9,90 10,99 20,44 0,45 0,35 0,77 protein breast cancer susceptibility 1-like protein gi|473885837|gb|EMS48096.1| Protein BREAST CANCER SUSCEPTIBILITY 1
28,41 40,50 18,72 13,28 6,00 19,81 4,77 1,80 10,99 8,76 0,45 0,20 0,46 cytochrome p450 85a1 gi|474033163|gb|EMS53012.1| Cytochrome P450 85A1 [Triticum urartu]
8595,53 4197,02 3257,51 2978,82 3270,66 2648,58 1819,46 1628,86 1734,17 1836,51 0,45 0,26 0,58 glucose-6-phosphate 1-epimerase-like gi|474381130|gb|EMS64571.1| Putative glucose
275,15 287,76 122,73 110,99 107,94 58,62 92,60 80,09 68,14 68,13 0,45 0,35 0,77 sucrose synthase 2 gi|474393599|gb|EMS65561.1| Sucrose synthase 2 [Triticum urartu]
124,12 78,87 42,64 49,33 51,57 52,15 56,32 33,30 31,87 42,82 0,45 0,38 0,84 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475581399|gb|EMT18823.1| Putative LRR receptor
17,94 38,37 23,92 4,74 9,59 8,89 11,46 4,50 9,89 0,97 0,45 0,26 0,57 embryogenesis transmembrane gi|474156860|gb|EMS57144.1| hypothetical protein TRIUR3_26981 [Triticum urartu]
828,45 370,89 342,18 263,73 461,75 279,78 246,29 225,88 245,07 91,48 0,45 0,27 0,60 cpd brassinosteroid c-23 hydroxylase gi|326489459|dbj|BAK01710.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
46,36 87,39 32,24 25,61 27,59 25,88 13,36 10,80 12,09 28,22 0,45 0,26 0,58 65-kda microtubule-associated protein 2-like gi|473723575|gb|EMS44988.1| hypothetical protein TRIUR3_31845 [Triticum urartu]
79,26 35,17 57,20 34,15 53,97 44,47 24,82 8,10 5,49 12,65 0,45 0,12 0,27 
gao1a_wheat ame: full=gibberellin 20 oxidase 1-a 
ame: full=ga 20-oxidase 1-a ame: full=gibberellin c-20 
oxidase 1-b ame: full= 20ox1-a short=ta20ox1a gi 
gi|75276876|sp|O04707.1|GAO1A_WHEAT RecName: Full=Gibberellin 20 oxidase 1
Full=Gibberellin C-20 oxidase 1
[Triticum aestivum] 
659,47 294,15 289,14 109,10 332,22 306,87 121,23 79,19 72,53 36,98 0,45 0,14 0,30 nac domain-containing protein 21 22 gi|296044566|gb|ADG85703.1| putative NAC transcription 
56,83 21,32 13,52 15,18 28,78 8,49 9,55 0,00 3,30 0,97 0,46 0,10 0,21 predicted protein gi|326517402|dbj|BAK00068.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
88,23 88,46 50,96 35,10 49,17 35,58 45,82 33,30 24,18 30,17 0,46 0,36 0,78 hypothetical protein TRIUR3_31981 gi|474449723|gb|EMS68801.1| hypothetical protein TRIUR3_31981 [Triticum urartu]
58,32 28,78 19,76 21,82 13,19 26,68 8,59 4,50 6,59 18,49 0,46 0,21 0,47 protein chloroplastic-like gi|474413016|gb|EMS66949.1| hypothetical protein TRIUR3_24539 [Triticum urartu]
1009,39 395,40 348,43 373,78 377,80 243,39 186,15 128,69 211,00 100,24 0,46 0,21 0,47 rhamnose biosynthetic enzyme 1 gi|475531723|gb|EMT08126.1| Putative rhamnose biosynthetic enzyme 1 [Aegilops tauschii]
79,26 91,66 34,32 29,41 39,58 29,92 29,59 14,40 32,97 18,49 0,46 0,33 0,72 predicted protein gi|326523307|dbj|BAJ88694.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
92,71 98,05 58,24 54,07 25,19 26,28 24,82 34,20 28,57 67,15 0,46 0,43 0,94 calcium-dependent protein kinase gi|164472664|gb|ABY59014.1| calcium
1223,23 609,62 271,46 303,57 361,01 228,43 193,78 41,40 136,27 12,65 0,46 0,15 0,33 late embryogenesis abundant protein lea5 gi|475554878|gb|EMT12321.1| Late embryogenesis abundant protein Lea5 [Aegilops tauschii]
59,82 36,24 24,96 25,61 29,98 19,41 20,05 11,70 9,89 27,25 0,46 0,32 0,69 alpha-l-fucosidase 2 precursor gi|326523385|dbj|BAJ88733.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
121,13 46,89 52,00 27,51 46,78 30,32 21,96 3,60 9,89 13,63 0,46 0,14 0,31 coleoptile phototropism protein 1 gi|475534641|gb|EMT08606.1| Coleoptile phototropism protein 1 [Aegilops tauschii]
306,56 375,15 190,33 206,81 194,30 127,36 169,92 172,78 158,25 180,05 0,46 0,44 0,95 mate efflux family protein 5 gi|475593359|gb|EMT22359.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Aegilops tauschii]
602,64 528,62 375,47 405,08 278,25 220,34 189,01 183,58 247,27 325,06 0,46 0,34 0,74 alpha-glucan h isozyme gi|475574812|gb|EMT17082.1| Alpha
179,45 90,59 85,29 100,56 92,35 95,82 22,91 34,20 24,18 43,80 0,46 0,15 0,33 hypothetical protein F775_28270 gi|475470701|gb|EMT02393.1| hypothetical protein F775_28270 [Aegilops tauschii]
5715,40 2216,81 2403,61 2165,81 2164,85 1711,81 717,86 269,98 723,12 254,99 0,46 0,11 0,23 glutamyl trna reductase gi|354681874|dbj|BAL04917.1| glutamyl tRNA reductase [Triticum aestivum]
1816,91 1556,03 768,62 892,70 698,03 663,86 145,10 442,76 427,50 352,31 0,46 0,21 0,45 probable carboxylesterase 13-like gi|326495748|dbj|BAJ85970.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
538,34 264,31 195,53 222,94 247,07 142,72 161,33 111,59 58,25 96,35 0,46 0,24 0,53 potassium transporter 8-like gi|357112326|ref|XP_003557960.1| PREDICTED: putative potassium transporter 8
3536,61 1315,17 1527,87 1446,72 1691,10 919,38 507,85 193,48 519,81 372,75 0,46 0,13 0,29 
ribulose bisphosphate carboxylase small chain 
chloroplastic gi|475539254|gb|EMT09370.1| Ribulose bisphospha
203,37 229,14 97,77 127,12 86,35 76,41 86,87 27,90 92,31 67,15 0,46 0,33 0,71 serine threonine-protein kinase gi|475612040|gb|EMT28285.1| Putative serine/threonine
2654,33 1505,94 1350,02 1397,39 1316,90 1300,23 884,91 593,95 570,36 564,48 0,46 0,23 0,49 #N/A 
50,84 28,78 18,72 16,13 17,99 16,98 3,82 10,80 15,39 4,87 0,47 0,23 0,50 hypothetical protein F775_05205 gi|475415629|gb|EMT00976.1| hypothetical protein F775_05205 [Aegilops tauschii]
237,77 228,08 110,25 122,38 88,75 94,61 64,91 62,09 86,82 86,62 0,47 0,34 0,72 methyltransferase pmt2 gi|473907493|gb|EMS49438.1| putative methyltransferase PMT2 [Triticum urartu]
3617,36 2645,25 1730,68 2697,07 1945,37 1280,42 1194,20 1738,65 833,01 1700,25 0,47 0,33 0,71 uncharacterized oxidoreductase chloroplastic-like 
gi|326490193|dbj|BAJ94170.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326490664|dbj|BAJ89999.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326510599|dbj|BAJ87516.1| 
gi|326518502|dbj|BAJ88280.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
445,63 477,47 178,89 185,94 221,88 196,09 195,69 120,59 153,86 141,12 0,47 0,37 0,78 methyltransferase family expressed gi|326503404|dbj|BAJ86208.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3559,69 4150,94 3620,13 4294,92 2499,80 1684,86 741,53 1886,92 1028,72 0,47 0,17 0,37 
ribulose- -bisphosphate carboxylase oxygenase small 
subunit 
gi|326492692|dbj|BAJ90202.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326506242|dbj|BAJ86439.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326515130|dbj|BAK03478.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27,71 17,68 15,18 20,39 17,79 11,46 5,40 6,59 0,97 0,47 0,16 0,34 calcium-dependent protein kinase gi|326504654|dbj|BAK06618.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,92 14,56 19,92 15,59 9,70 7,64 3,60 7,69 7,79 0,48 0,21 0,45 hypothetical protein F775_26549 gi|475561118|gb|EMT13709.1| hypothetical protein F775_26549 [Aegilops tauschii]
13,86 9,36 9,49 10,79 10,11 2,86 0,90 4,40 0,97 0,48 0,11 0,23 protein far1-related sequence 5 gi|475612807|gb|EMT28540.1| Protein FAR1
29,84 10,40 28,46 21,59 11,32 1,91 0,90 1,10 0,00 0,48 0,03 0,05 tyrosine n-monooxygenase gi|473742126|gb|EMS45429.1| Tyrosine N
125,76 58,24 54,07 76,76 58,62 34,37 23,40 27,47 14,60 0,48 0,19 0,40 predicted protein gi|326529921|dbj|BAK08240.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
569,12 487,80 251,40 544,51 504,97 142,23 282,57 179,13 109,00 0,48 0,19 0,40 disease resistance protein rpm1 gi|475530077|gb|EMT07852.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
95,92 50,96 50,28 19,19 28,71 29,59 16,20 15,39 8,76 0,48 0,22 0,47 hypothetical protein F775_00512 gi|475382117|gb|EMT00651.1| hypothetical protein F775_00512 [Aegilops tauschii]
77,80 65,52 25,61 21,59 34,37 30,55 13,50 21,98 22,38 0,48 0,29 0,60 disease resistance protein rga4 gi|475617979|gb|EMT30296.1| Putative disease resistance RPP13
1012,49 998,47 783,60 983,48 675,99 412,39 51,30 275,84 47,69 0,48 0,11 0,23 hypothetical protein TRIUR3_01530 gi|474204963|gb|EMS58660.1| hypothetical protein TRIUR3_01530 [Triticum urartu]
139,62 55,12 88,23 64,77 35,98 34,37 34,20 23,08 71,05 0,48 0,32 0,67 anthranilate n-benzoyltransferase protein 1 gi|474397907|gb|EMS65856.1| Anthranilate N
325,06 157,05 170,76 91,15 96,63 106,91 71,09 120,89 121,66 0,48 0,39 0,82 boron transporter 2 gi|474357484|gb|EMS63176.1| putative boron transporter 2 [Triticum urartu]
22,38 20,80 23,72 19,19 9,70 7,64 5,40 21,98 3,89 0,48 0,26 0,53 serine threonine-protein kinase ht1 gi|473886244|gb|EMS48127.1| Serine/threonine
221,68 83,21 98,66 97,15 86,92 98,32 54,90 79,13 70,07 0,48 0,40 0,83 flavoprotein wrba-like isoform 1 
gi|326516502|dbj|BAJ92406.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|474188932|gb|
[Triticum urartu] 
150,27 149,77 57,87 70,76 79,24 41,05 6,30 26,38 12,65 0,48 0,12 0,24 leucoanthocyanidin reductase gi|475602257|gb|EMT25076.1| Leucoanthocyanidin reductase [Aegilops tauschii]
363,43 442,03 486,67 528,92 341,23 128,87 38,70 127,48 30,17 0,48 0,09 0,18 chlorophyll a-b binding chloroplastic 
gi|326493298|dbj|BAJ85110.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
65,01 45,76 36,05 27,59 29,11 21,96 21,60 18,68 18,49 0,48 0,28 0,58 hypothetical protein TRIUR3_29795 gi|474198927|gb|EMS58436.1| hypothetical protein TRIUR3_29795 [Triticum urartu]
702,35 310,98 260,88 266,26 331,93 82,10 71,99 96,71 205,35 0,49 0,19 0,39 subtilisin-like protease gi|475508331|gb|EMT05074.1| Subtilisin
63,95 107,13 114,79 104,34 114,01 34,37 28,80 29,67 23,36 0,49 0,13 0,26 drought and salt tolerance protein gi|387864661|gb|AFK09767.1| drought and salt tolerance protein [Triticum aestivum]
529,69 328,66 344,37 341,82 200,13 286,38 184,48 234,08 160,58 0,49 0,35 0,71 hydrolase yugf 
gi|326499786|dbj|BAJ90728.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326509229|dbj|BAJ91531.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
34,10 42,64 37,00 34,78 34,77 6,68 9,90 6,59 7,79 0,49 0,10 0,21 predicted protein gi|326532036|dbj|BAK01394.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,86 7,28 15,18 9,59 13,75 8,59 0,90 4,40 5,84 0,49 0,21 0,43 synaptonemal complex protein 1-like gi|474204618|gb|EMS58631.1| hypothetical protein TRIUR3_15740 [Triticum urartu]
237,67 134,17 78,74 88,75 90,16 77,32 72,89 62,64 94,40 0,49 0,38 0,78 plastid division protein chloroplastic-like gi|475578869|gb|EMT18208.1| hypothetical protein F775_01957 [Aegilops tauschii]
101,25 68,64 66,41 32,38 63,07 36,27 20,70 43,96 69,10 0,49 0,36 0,74 protein argonaute pnh1-like gi|357117731|ref|XP_003560616.1| PREDICTED: protein argonaute PNH1
4217,27 4003,25 2956,06 4076,63 2513,14 955,55 392,37 862,69 285,16 0,49 0,09 0,18 thylakoid lumenal 29 kda chloroplastic-like gi|326513514|dbj|BAJ87776.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2831,77 1512,27 2235,07 1741,47 1294,98 1544,54 1939,33 1566,02 1410,23 0,49 0,47 0,95 
uncharacterized oxidoreductase chloroplastic-like 
isoform 1 
gi|357111668|ref|XP_003557634.1| PREDICTED: uncharacterized oxidoreductase At1g06690, chloroplastic
distachyon] 
181,18 114,41 120,48 100,75 130,19 92,60 42,30 89,02 64,23 0,49 0,30 0,62 auxin response factor 25 gi|475500853|gb|EMT04282.1| Auxin response factor 25 [Aegilops tauschii]
333,30 8581,66 9221,08 11709,37 9028,06 2815,11 664,14 2429,81 498,30 0,49 0,08 0,17 #N/A 
41,57 16,64 19,92 20,39 30,73 16,23 9,90 9,89 7,79 0,49 0,24 0,50 nucleobase-ascorbate transporter 6 gi|475605048|gb|EMT25940.1| Nucleobase
196,10 136,25 77,79 98,35 137,06 87,82 80,09 94,51 107,06 0,49 0,40 0,82 
dna-directed rna polymerases and iii subunit rpabc1-
like 
gi|326492457|dbj|BAK02012.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. v
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326511589|dbj|BAJ91939.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
44,76 33,28 28,46 32,38 34,77 30,55 25,20 24,18 13,63 0,49 0,36 0,73 hypothetical protein F775_24232 gi|475553258|gb|EMT11955.1| hypothetical protein F775_24232 
9,59 15,60 6,64 10,79 12,94 2,86 0,00 1,10 0,97 0,49 0,05 0,11 pectin methyl esterase inhibitor gi|393281742|emb|CCC42232.1| pectin methyl esterase inhibitor [Triticum durum]
6118,62 5649,69 4426,50 5884,07 3125,66 3146,35 2347,89 2624,33 1624,34 0,49 0,25 0,51 chloroplast inner envelope protein gi|326506720|dbj|BAJ91401.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
346,38 425,39 445,88 485,74 289,48 235,79 89,09 205,51 132,36 0,49 0,20 0,40 
af202646_1 ribulose- -bisphosphate carboxylase small 
subunit gi|6573204|gb|AAF17590.1|AF202646_1 ribulose
1515,53 2038,55 2012,13 2480,28 1527,05 639,58 328,47 818,73 450,61 0,49 0,14 0,28 
ribulose bisphosphate carboxylase small chain 
chloroplastic gi|473721334|gb|EMS44969.1| Ribulose bisphosphate carboxylase small chain PW9, chloroplastic [Triticum urartu]
54,35 38,48 62,61 38,38 35,58 22,91 3,60 16,48 5,84 0,49 0,14 0,28 dna primase small subunit-like gi|357142240|ref|XP_003572504.1| PREDICTED: DNA 
42,63 31,20 28,46 29,98 29,11 23,86 10,80 37,36 6,81 0,49 0,33 0,66 auxin-regulated expressed gi|473927108|gb|EMS49875.1| hypothetical protein TRIUR3_07098 [Triticum urartu]
18,12 9,36 15,18 15,59 10,92 11,46 2,70 5,49 2,92 0,49 0,22 0,44 endoglucanase 20 gi|475581236|gb|EMT18777.1| Endoglucanase 20 [Aegilops tauschii]
13,86 12,48 7,59 15,59 16,17 5,73 9,00 7,69 5,84 0,49 0,27 0,55 membrane protein gi|475552416|gb|EMT11783.1| Putative membrane protein [Aegilops tauschii]
15563,52 21861,34 19365,21 26714,59 16834,32 6553,31 1726,95 6687,20 1212,66 0,49 0,09 0,19 
chlorophyll a-b binding protein of lhcii type 
chloroplastic gi|473808783|gb|EMS46762.1| Chlorophyll a
2132,62 2039,59 2245,50 2110,88 1436,89 1415,67 894,52 1250,62 810,71 0,49 0,28 0,56 
photosystem ii core complex proteins chloroplastic-
like 
gi|326491827|dbj|BAJ98138.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326494406|dbj|BAJ90472.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|3265158
937,88 685,41 680,20 725,61 574,11 631,94 694,74 672,57 461,32 0,50 0,46 0,92 cpd brassinosteroid c-23 hydroxylase gi|326489459|dbj|BAK01710.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
398,60 666,69 617,58 586,49 444,73 155,60 124,19 114,29 79,81 0,50 0,10 0,20 cytochrome p450 78a3-like gi|326501540|dbj|BAK02559.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
57,55 17,68 11,38 37,18 32,34 21,00 12,60 3,30 9,73 0,50 0,24 0,47 hypothetical protein TRIUR3_19286 gi|473887298|gb|EMS48236.1| hypothetical protein TRIUR3_19286 [Triticum urartu]
8722,64 2824,31 3583,06 2908,62 3960,29 2220,43 1125,47 597,55 1229,74 360,10 0,50 0,13 0,26 predicted protein gi|326495806|dbj|BAJ85999.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
85,24 54,35 40,56 25,61 32,38 27,49 13,36 9,00 17,58 4,87 0,50 0,18 0,36 hypothetical protein F775_03433 gi|475620960|gb|EMT31294.1| hypothetical protein F775_03433 [Aegilops tauschii]
2033,74 363,43 846,62 669,76 459,36 525,19 248,20 107,09 343,98 153,77 0,50 0,17 0,34 gdsl esterase lipase gi|326497675|dbj|BAK05927.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
31,40 23,45 28,08 18,02 11,99 21,83 12,41 0,90 9,89 3,89 0,50 0,17 0,34 glyco_hydro_1 domain-containing protein gi|310656759|gb|ADP02193.1| Glyco_hydro_1 domain
500,96 305,88 240,26 271,32 203,89 237,73 178,51 90,89 76,93 189,78 0,50 0,28 0,56 protein ruptured pollen grain 1 gi|475548465|gb|EMT11081.1| Protein RUPTURED POLLEN GRAIN 1 [Aegilops tauschii]
261,69 117,24 111,29 96,76 141,52 73,18 36,27 15,30 20,88 30,17 0,50 0,12 0,24 potassium transporter 9 
gi|326513708|dbj|BAJ87873.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326525935|dbj|BAJ93144.1| predicted prote
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
98,70 55,42 44,72 28,46 43,18 27,90 30,55 15,30 18,68 18,49 0,51 0,29 0,58 predicted protein gi|326514306|dbj|BAJ96140.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
100,19 62,88 38,48 49,33 73,16 48,92 29,59 37,80 26,38 25,30 0,51 0,29 0,57 eukaryotic translation initiation factor 5b gi|475577222|gb|EMT17747.1| Eukaryotic translation initiation factor 5B [Aegilops tauschii]
119,63 72,47 46,80 76,84 51,57 35,98 16,23 13,50 19,78 10,71 0,51 0,14 0,29 l-ascorbate oxidase homolog gi|475569776|gb|EMT15848.1| L
113,65 57,55 24,96 39,84 46,78 46,49 11,46 7,20 12,09 10,71 0,51 0,13 0,26 hypothetical protein F775_43951 gi|475614372|gb|EMT29054.1| hypothetical protein F775_43951 [Aegilops tauschii]
134,59 85,26 49,92 64,51 92,35 47,30 11,46 8,10 8,79 9,73 0,51 0,08 0,15 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100843122 gi|357119511|ref|XP_003561482.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100843122 [Brachypodium distachyon]
5830,55 2331,92 2285,04 2239,81 2612,21 1785,40 1194,20 647,94 1140,72 713,39 0,51 0,21 0,41 predicted protein gi|326506826|dbj|BAJ91454.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12679,46 4950,53 5340,78 4859,09 5279,59 4040,19 2172,66 1299,48 2588,06 1530,91 0,51 0,20 0,39 cytochrome b6-f complex subunit 7 gi|475562627|gb|EMT14091.1| putative Cytochrome b6
877,80 491,32 414,99 338,68 266,26 303,23 340,79 141,29 346,17 144,04 0,51 0,38 0,73 hexose carrier protein hex6-like gi|473932748|gb|EMS50017.1| Hexose carrier protein HEX6 [Triticum urartu]
22,43 14,92 7,28 9,49 11,99 8,89 2,86 2,70 2,20 3,89 0,51 0,16 0,31 3-ketoacyl- synthase 5 gi|475584247|gb|EMT19713.1| 3
142,06 91,66 88,41 73,05 76,76 34,37 64,91 27,00 56,05 29,20 0,51 0,33 0,65 Alpha-amylase gi|474427856|gb|EMS67816.1| Alpha
89,72 65,01 53,04 45,54 41,98 42,05 23,86 30,60 27,47 24,33 0,51 0,30 0,58 protein phosphatase 1 regulatory subunit ppra gi|475542139|gb|EMT09914.1| Protein phosphatase 1 
70,28 34,10 28,08 37,95 25,19 39,62 34,37 2,70 19,78 17,52 0,52 0,29 0,57 defensin precursor gi|258619912|gb|ACV84385.1| defensin precursor [Triticum durum]
565,26 276,04 300,58 164,12 268,66 301,61 155,60 251,08 234,08 101,22 0,52 0,37 0,72 sigma factor sigb regulation protein rsbq-like gi|475518589|gb|EMT06220.1| hypothetical protein F775_07019 [Aegilops tauschii]
41,87 45,83 16,64 27,51 20,39 18,19 16,23 16,20 8,79 8,76 0,52 0,31 0,60 predicted protein gi|326514858|dbj|BAJ99790.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
176,46 105,51 76,97 102,46 74,36 72,77 62,05 56,69 74,73 35,04 0,52 0,36 0,70 vamp-like protein ykt61 gi|475564046|gb|EMT14422.1| VAMP
155,52 87,39 60,32 64,51 62,37 68,33 12,41 7,20 9,89 24,33 0,52 0,11 0,21 cinnamyl alcohol dehydrogenase 5 gi|475619029|gb|EMT30636.1| Putative cinnamyl 
106,17 131,09 85,29 39,84 65,96 69,54 38,18 39,60 58,25 29,20 0,52 0,33 0,63 hypothetical protein TRIUR3_03657 gi|474380792|gb|EMS64537.1| hypothetical protein TRIUR3_03657 [Triticum urartu]
89,72 54,35 35,36 46,48 41,98 40,03 15,27 11,70 13,19 13,63 0,52 0,17 0,33 
multiple c2 and transmembrane domain-containing 
protein 2-like 
gi|326505846|dbj|BAJ91162.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
95,71 51,16 57,20 29,41 38,38 40,83 25,77 9,90 13,19 25,30 0,52 0,23 0,45 exonuclease 1 gi|326506138|dbj|BAJ91308.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1562,69 444,43 892,38 534,10 852,75 667,10 81,14 26,10 83,52 16,55 0,52 0,04 0,07 chlorophyll a-b binding chloroplastic 
gi|326496044|dbj|BAJ90643.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326503592|dbj|BAJ86302.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
438,15 618,15 318,26 199,22 260,26 211,05 170,87 87,29 176,93 138,20 0,52 0,30 0,58 
low quality protein: morc family cw-type zinc finger 
protein 3-like gi|475590923|gb|EMT21601.1| hypothetical protein F775_23955 [Aegilops tauschii]
287,12 159,87 118,57 76,84 85,15 99,05 42,96 9,90 15,39 22,38 0,52 0,12 0,24 beta-glucosidase 31 gi|473891753|gb|EMS48763.1| Beta
47,85 20,25 20,80 8,54 25,19 8,09 0,95 0,00 5,49 0,00 0,52 0,05 0,10 auxin-induced protein 10a5-like gi|473813602|gb|EMS46845.1| hypothetical protein TRIUR3_29896 [Triticum urartu]
901,72 412,46 320,34 373,78 444,96 295,54 264,42 166,49 163,75 94,40 0,52 0,25 0,48 predicted protein gi|326508006|dbj|BAJ86746.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
35,89 8,53 11,44 10,44 9,59 16,17 2,86 0,00 4,40 0,97 0,52 0,09 0,17 mate efflux family protein 5-like gi|326515342|dbj|BAK03584.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 25,58 13,52 12,33 11,99 9,70 2,86 1,80 6,59 4,87 0,52 0,18 0,34 hypothetical protein TRIUR3_13842 gi|474224581|gb|EMS59400.1| hypothetical protein TRIUR3_13842 [Triticum urartu]
167,48 122,56 100,89 69,25 82,76 103,91 30,55 82,79 38,46 55,47 0,52 0,30 0,58 hypothetical protein TRIUR3_14995 gi|473822355|gb|EMS47061.1| 
65,80 23,45 32,24 20,87 31,18 20,22 18,14 7,20 14,29 12,65 0,52 0,26 0,50 predicted protein gi|326522236|dbj|BAK07580.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
186,92 192,91 105,05 98,66 111,54 148,78 67,78 82,79 79,13 97,32 0,52 0,37 0,70 myristoyl-acyl carrier protein chloroplastic-like gi|326512590|dbj|BAJ99650.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
218,33 111,91 145,61 102,46 61,17 57,82 78,28 32,40 43,96 62,29 0,52 0,31 0,59 mate efflux family protein alf5 gi|474400594|gb|EMS66032.1| MATE efflux family protein ALF5 [Triticum urartu]
22,43 21,32 14,56 12,33 9,59 6,87 6,68 0,90 3,30 1,95 0,52 0,16 0,30 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gso2 gi|475617746|gb|EMT30239.1| LRR receptor
62,81 29,84 39,52 21,82 53,97 21,83 11,46 1,80 10,99 3,89 0,52 0,11 0,21 acetyl-coenzyme a synthetase-like 
gi|326521138|dbj|BAJ96772.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
224,31 93,79 101,93 90,12 113,94 86,92 58,23 44,10 41,76 49,64 0,53 0,26 0,49 purple acid phosphatase 22-like isoform x2 gi|326511783|dbj|BAJ92036.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,42 9,59 7,28 13,28 14,39 5,26 3,82 1,80 4,40 1,95 0,53 0,16 0,30 l-ascorbate oxidase-like protein gi|326531240|dbj|BAK04971.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
40,38 35,17 18,72 18,02 14,39 25,47 11,46 4,50 20,88 9,73 0,53 0,32 0,61 disease resistance response protein 206-like gi|475320393|gb|EMT00194.1| hypothetical protein F775_32266 [Aegilops tauschii]
116,17 105,05 111,94 123,53 97,44 57,28 73,79 50,55 60,34 0,54 0,30 0,55 f-box domain containing expressed gi|326489081|dbj|BAK01524.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10090,76 14189,74 11671,49 16752,69 10908,06 3846,07 1135,70 3484,82 789,30 0,54 0,09 0,17 
chlorophyll a-b binding protein of lhcii type 
chloroplastic gi|475623771|gb|EMT32357.1| Chlorophyll a
8448,40 10182,33 10661,16 11722,56 6653,19 6036,87 2502,68 5142,05 3486,15 0,54 0,23 0,44 #N/A 
1211,79 1021,35 1026,46 1101,01 626,26 588,03 138,59 496,73 169,34 0,54 0,20 0,37 beta-d-xylosidase 7 gi|474259646|gb|EMS60504.1| putative beta
19,18 9,36 11,38 9,59 16,98 1,91 3,60 3,30 4,87 0,54 0,16 0,29 glycerol-3-phosphate acyltransferase 1-like gi|326493200|dbj|BAJ85061.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4575,37 6350,70 5656,92 6898,73 4592,06 2064,79 942,22 2081,44 620,93 0,54 0,13 0,24 protein tic chloroplastic-like isoform x2 gi|475581852|gb|EMT18963.1| hypothetical protein F775_26051 [Ae
165,20 240,26 145,15 115,14 138,68 79,23 25,20 48,35 19,46 0,54 0,14 0,27 pectin methyl esterase inhibitor gi|393281742|emb|CCC42232.1| pectin methyl esterase inhibitor [Triticum durum]
86,33 74,89 72,10 87,55 46,90 58,23 24,30 34,07 30,17 0,54 0,28 0,52 predicted protein gi|326494074|dbj|BAJ85499.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
34,10 20,80 10,44 22,79 20,22 9,55 2,70 15,39 5,84 0,54 0,24 0,45 #N/A 
77,80 42,64 65,46 74,36 127,76 14,32 12,60 13,19 38,93 0,54 0,14 0,25 predicted protein 
gi|326489267|dbj|BAK01617.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326510001|dbj|BAJ87217.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326515178|dbj|BAK03502.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
20,25 24,96 20,87 17,99 15,36 10,50 9,90 4,40 6,81 0,54 0,22 0,40 receptor-like protein kinase hsl1 gi|475622437|gb|EMT31871.1| Receptor
90,59 78,01 69,25 67,16 64,69 56,32 27,90 29,67 73,97 0,54 0,36 0,67 potassium channel kat1 gi|473822516|gb|EMS47074.1| Potassium channel KAT1 [Triticum urartu]
298,42 433,71 103,41 350,21 354,17 41,05 27,00 38,46 4,87 0,54 0,05 0,09 senescence-associated protein gi|60100238|gb|AAX13288.1| senescence
1050,85 722,85 507,54 817,96 557,53 304,52 231,28 448,38 144,04 0,54 0,24 0,43 benzoate carboxyl methyltransferase gi|473787366|gb|EMS46273.1| Salicylate O
17,05 21,84 14,23 10,79 12,53 4,77 6,30 4,40 4,87 0,54 0,19 0,34 protein phosphatase 1 regulatory subunit ppra gi|475542139|gb|EMT09914.1| Protein phosphatase 1 regulatory subunit pprA [Aegilops tauschii]
526,49 381,71 348,16 338,22 228,03 223,38 80,09 281,33 110,95 0,54 0,29 0,54 cationic peroxidase 1 
gi|242064606|ref|XP_002453592.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_04g008630 [Sorghum bicolor] gi|241933423|gb|EES06568.1| 
hypothetical protein SORBIDRAFT_04g008630 [Sorghum bicolor]
12,79 28,08 14,23 25,19 20,22 5,73 0,90 9,89 1,95 0,55 0,12 0,21 ring-h2 zinc finger protein rha1a gi|326496198|dbj|BAJ90720.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
504,11 557,48 515,13 621,27 598,37 212,88 147,59 297,82 129,44 0,55 0,19 0,34 glutamyl trna reductase gi|354681870|dbj|BAL04915.1| glutamyl tRNA reductase [Triticum aestivum]
42,63 21,84 22,77 14,39 28,30 6,68 3,60 5,49 18,49 0,55 0,22 0,39 protein far1-related sequence 5 gi|475612807|gb|EMT28540.1| Protein FAR1
1665,81 1658,92 1792,04 1736,68 1461,96 383,75 923,32 564,87 523,60 0,55 0,20 0,36 cinnamyl alcohol dehydrogenase 8c gi|326510171|dbj|BAJ87302.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
15,99 27,04 19,92 23,99 29,51 5,73 2,70 17,58 5,84 0,55 0,17 0,32 #N/A 
83,13 46,80 49,33 38,38 45,28 33,41 30,60 17,58 32,12 0,55 0,35 0,63 ethylene-responsive transcription factor crf4 gi|326490824|dbj|BAJ90079.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1660,48 1242,89 895,54 928,31 709,55 428,61 121,49 597,84 299,76 0,55 0,21 0,38 
branched-chain-amino-acid aminotransferase-like 
protein chloroplastic gi|326519646|dbj|BAK00196.1| predicted protein 
553,14 267,30 235,27 277,05 186,79 126,96 41,40 146,16 105,11 0,55 0,24 0,43 glucan endo- -beta-glucosidase 14 gi|332079231|gb|AEE00132.1| hypothetical protein TAANSRALLha_1144N5.t00004 [Triticum aestivum]
78,87 140,41 77,79 121,14 89,76 40,09 27,00 51,65 14,60 0,55 0,17 0,31 coproporphyrinogen-iii chloroplastic-like gi|475610868|gb|EMT27887.1| Coproporphyrinogen
29,84 18,72 26,56 19,19 14,96 12,41 7,20 18,68 6,81 0,55 0,31 0,57 disease resistance response protein 206-like gi|475320393|gb|EMT00194.1| hypothetical protein F775_32266 [Aegilops tauschii]
1213,92 1218,97 1128,92 1216,15 817,09 715,95 413,96 428,60 430,17 0,55 0,25 0,45 
rhodanese-like domain-containing protein 
chloroplastic-like isoform x3 gi|473740781|gb|EMS45360.1| hypothetical protein TRIUR3_23461 [Triticum urartu]
164,13 94,65 90,12 58,77 69,54 63,96 43,20 50,55 58,39 0,55 0,38 0,69 respiratory burst oxidase homolog protein b-like gi|475625338|gb|EMT32939.1| Respiratory burst oxidase
39,43 13,52 20,87 33,58 19,00 22,91 6,30 15,39 8,76 0,55 0,34 0,61 #N/A 
791,87 972,47 1014,13 1279,72 630,31 480,16 210,58 550,58 293,92 0,55 0,22 0,39 
ribulose bisphosphate carboxylase small chain 
chloroplastic gi|11990901|dbj|BAB19814.1| ribulose
121,50 68,64 108,15 98,35 159,70 43,91 54,00 32,97 93,43 0,55 0,28 0,52 
fiddlehead very long chain fatty acid condensing 
enzyme fdh 1 
gi|109631100|gb|ABG35745.1| putative FIDDLEHEAD very long chain fatty acid condensing enzyme FDH;1 [Hordeum vulgare] 
gi|157093708|gb|ABV22580.1| fiddlehead [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|157093710|gb|ABV22581.1| fiddlehead [Hordeum 
vulgare subsp. vulgare] gi|157093722|gb|ABV22587.1| fiddlehead [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
232,34 195,53 196,37 178,70 147,97 117,42 55,80 140,67 69,10 0,55 0,29 0,53 maltose excess protein 1- chloroplastic-like gi|326524842|dbj|BAK04357.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
241,93 270,42 166,97 260,26 158,89 84,96 80,09 61,54 144,04 0,55 0,24 0,43 
reticulocyte binding protein 2 homolog b-like isoform 
x2 gi|475595523|gb|EMT23066.1| hypothetical protein F775_27829 [Aegilops tauschii]
374,09 367,15 361,44 250,67 160,10 156,55 110,69 197,81 187,84 0,55 0,32 0,57 alpha-glucan h isozyme gi|474343951|gb|EMS62780.1| Alpha
1127,59 1294,89 1441,03 1289,31 971,13 606,17 523,75 757,19 396,11 0,55 0,25 0,46 thylakoid lumenal 19 kda chloroplastic-like gi|326532046|dbj|BAK01399.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
209,96 191,37 178,35 203,89 214,28 86,87 75,59 95,61 46,72 0,55 0,21 0,39 ccp11_orysj ame: full=cyclin-p1-1 short= 1 1 gi gi|326527993|dbj|BAJ89048.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
218,48 123,77 111,94 130,73 120,89 50,59 48,60 41,76 66,18 0,55 0,24 0,43 disease resistance protein rpm1 gi|474111826|gb|EMS55704.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
78,87 56,16 74,94 29,98 19,00 29,59 5,40 12,09 37,96 0,55 0,26 0,47 annexin d4 gi|475559362|gb|EMT13324.1| Annexin D4 [Aegilops tauschii]
63,95 86,33 67,36 69,56 86,12 20,05 24,30 36,27 36,01 0,55 0,21 0,38 #N/A 
1364,19 808,14 411,72 748,40 394,60 133,64 15,30 113,19 75,91 0,56 0,08 0,14 ribonuclease 1 gi|475621673|gb|EMT31573.1| Ribonuclease 1 [Aegilops tauschii]
43,70 56,16 37,95 41,98 44,88 3,82 10,80 10,99 16,55 0,56 0,13 0,23 cinnamyl alcohol dehydrogenase 8c gi|475627701|gb|EMT33752.1| Putative cinnamyl alcohol dehydrogenase 8C [Aegilops tauschii]
800,04 174,79 218,42 199,22 165,51 119,67 63,96 18,00 51,65 19,46 0,56 0,12 0,22 dihydroflavonol 4-reductase gi|474436268|gb|EMS68193.1| Dihydroflavonol
41,87 26,64 23,92 14,23 20,39 7,68 6,68 3,60 10,99 2,92 0,56 0,21 0,37 probable beta-d-xylosidase 7-like gi|474259646|gb|EMS60504.1| putative beta
1434,08 516,90 704,13 474,34 654,85 424,52 288,29 170,98 207,70 202,43 0,56 0,22 0,39 u-box domain-containing protein 34 
gi|326519959|dbj|BAK03904.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326524888|dbj|BAK04380.1| predicted 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1135,01 470,01 425,39 483,82 449,76 330,72 242,47 116,09 294,52 147,93 0,56 0,27 0,47 omega-6 fatty acid endoplasmic reticulum isozyme 2 gi|475566407|gb|EMT15024.1| Omega
486,00 182,25 201,77 203,96 259,06 127,36 135,55 71,09 80,22 80,78 0,57 0,26 0,46 hypothetical protein F775_26850 gi|475576044|gb|EMT17438.1| hypothetical protein F775_26850 [Aegilops tauschii]
309,55 198,23 140,41 137,56 116,34 115,63 107,87 57,59 129,68 63,26 0,57 0,40 0,70 adenylate chloroplastic 
gi|326489981|dbj|BAJ94064.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326506870|dbj|BAJ91476.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp
58,32 17,05 23,92 23,72 25,19 35,58 8,59 2,70 17,58 10,71 0,57 0,21 0,37 dna repair protein rad51 homolog b-like 
gi|18874071|dbj|BAB85491.1| Rad51 [Oryza sativa Japonica Group] gi|218186098|gb|EEC68525.1| hypothetical protein OsI_36814 
[Oryza sativa Indica Group]
2135,42 897,38 1198,17 808,27 789,18 451,61 509,75 269,08 386,84 296,84 0,57 0,26 0,45 
bifunctional aspartokinase homoserine 
dehydrogenase chloroplastic gi|474369356|gb|EMS63716.1| Bifunctional aspartokinase/homoserine dehydrogenase 2, chloroplastic [Triticum urartu]
37,38 30,91 19,76 31,31 21,59 19,00 5,73 5,40 17,58 3,89 0,57 0,20 0,36 #N/A 
1036,31 406,06 517,96 523,67 353,81 365,89 205,24 246,58 256,06 267,64 0,57 0,31 0,55 
tpa: leucine-rich repeat receptor-like protein kinase 
family protein gi|414877635|tpg|DAA54766.1| TPA: putative leucine
980,98 606,43 461,79 565,41 492,94 366,70 338,88 138,59 294,52 148,91 0,57 0,28 0,49 hypothetical protein TRIUR3_25648 gi|473780285|gb|EMS46035.1| hypothetical protein TRIUR3_25648 [Triticum urartu]
454,60 477,47 472,19 422,16 350,21 481,93 82,10 331,17 190,12 226,77 0,57 0,27 0,48 ent-kaurene synthase-like protein 3 gi|475570170|gb|EMT15962.1| Ent
1434,08 767,36 678,13 800,68 700,43 589,88 403,79 381,57 478,05 309,49 0,57 0,32 0,57 psbp domain-containing protein chloroplastic-like gi|326509981|dbj|BAJ87207.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
46,36 69,28 36,40 33,20 43,18 27,09 34,37 8,10 26,38 16,55 0,57 0,35 0,61 phd finger protein male meiocyte death 1 gi|326515270|dbj|BAK03548.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
82,25 175,85 92,57 51,23 75,56 90,16 42,96 66,59 46,16 48,66 0,57 0,38 0,66 cysteine-rich receptor-like protein kinase 6 gi|475594888|gb|EMT22847.1| Cysteine
1136,50 771,62 563,72 603,35 525,32 477,48 285,42 301,47 328,59 225,79 0,57 0,30 0,53 
multiple c2 and transmembrane domain-containing 
protein 2-like 
gi|326505846|dbj|BAJ91162.1| predicted protein [Hordeum 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,42 33,04 16,64 18,97 13,19 14,15 13,36 3,60 3,30 6,81 0,57 0,24 0,43 #N/A 
56,83 89,53 31,20 37,00 44,38 30,73 24,82 18,90 12,09 9,73 0,57 0,26 0,46 chitinase 2 
gi|326492397|dbj|BAK01982.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326519570|dbj|BAK00158.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326519773|dbj|BAK00259.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
976,49 507,31 554,36 528,41 593,68 303,63 348,43 237,58 372,55 171,29 0,57 0,33 0,57 protochlorophyllide reductase chloroplastic gi|474119301|gb|EMS55960.1| Protochlorophyllide reductase B, chloroplastic [Triticum urartu]
323,01 575,52 287,06 208,71 245,87 286,25 135,55 142,19 158,25 127,49 0,57 0,31 0,55 cation transport regulator-like protein 2-like gi|475615902|gb|EMT29600.1| hypothetical protein F775_27400 [Aegilops 
71,78 46,89 54,08 40,79 34,78 52,96 31,50 9,00 25,28 23,36 0,57 0,28 0,49 defensin precursor gi|258619910|gb|ACV84384.1| defensin precursor [Triticum durum]
209,36 79,93 64,48 43,64 87,55 48,11 17,18 12,60 31,87 6,81 0,57 0,16 0,28 trithorax group protein osa-like gi|326509925|dbj|BAJ87178.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
113,65 499,85 212,18 400,34 333,42 133,42 82,10 18,00 15,39 11,68 0,57 0,07 0,12 tyrosine n-monooxygenase gi|475566082|gb|EMT14944.1| Tyrosine N
10,47 11,72 9,36 1,90 3,60 6,87 1,91 1,80 0,00 0,00 0,57 0,10 0,17 cysteine-rich receptor-like protein kinase 23 gi|475608139|gb|EMT26935.1| Putative cysteine
61,31 26,64 23,92 31,31 20,39 19,41 6,68 1,80 6,59 12,65 0,57 0,17 0,29 homeobox-leucine zipper protein hox13-like gi|326493446|dbj|BAJ85184.1| predicted protein [Hordeum vulgare
1378,75 694,89 758,21 577,74 693,23 531,25 421,93 289,77 465,96 265,70 0,57 0,32 0,56 cyclopropane-fatty-acyl-phospholipid synthase gi|326528371|dbj|BAJ93367.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
73,27 38,37 34,32 33,20 47,97 46,09 12,41 2,70 7,69 16,55 0,57 0,14 0,24 aldehyde dehydrogenase family 3 member f1-like gi|357136787|ref|XP_003569985.1| PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 3 
3735,50 1554,97 1926,22 2054,82 2270,39 1438,10 1022,37 767,63 1019,84 499,27 0,57 0,25 0,43 #N/A 
165,99 38,37 76,97 62,61 81,56 98,25 50,59 26,10 29,67 20,44 0,57 0,23 0,40 udp-glycosyltransferase 83a1-like gi|475376248|gb|EMT00593.1| Putative UDP
2261,04 953,87 991,19 912,62 909,12 678,01 536,48 260,08 575,86 290,03 0,57 0,27 0,48 
omega-6 fatty acid endoplasmic reticulum isozyme 2-
like isoform 1 
gi|326507816|dbj|BAJ86651.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326510873|dbj|BAJ91784.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
137,58 71,41 78,01 60,71 71,96 46,90 47,73 23,40 39,56 10,71 0,57 0,27 0,47 fiber protein gi|474390609|gb|EMS65271.1| hypothetical protein TRIUR3_27200 [Triticum urartu]
13326,97 5844,71 6398,54 6313,40 6680,45 4654,32 3396,46 1816,94 3160,62 1820,94 0,57 0,24 0,42 predicted protein gi|326506826|dbj|BAJ91454.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
131,59 34,10 52,00 39,84 44,38 45,28 30,55 5,40 20,88 15,57 0,58 0,23 0,40 tryptophan aminotransferase 1 gi|474241724|gb|EMS59830.1| Tryptophan aminotransferase 1 [Triticum urartu]
154,03 134,29 84,25 38,90 62,37 188,40 7,64 10,80 8,79 58,39 0,58 0,13 0,23 cycloartenol synthase gi|474193899|gb|EMS58271.1| Cycloartenol synthase [Triticum urartu]
1763,07 783,35 757,17 720,99 795,18 533,68 401,89 215,08 463,76 218,98 0,58 0,27 0,46 omega-6 fatty acid endoplasmic reticulum isozyme 2 gi|475583182|gb|EMT19391.1| Omega
25007,50 26658,24 13698,83 20871,70 16711,91 17247,52 6877,87 4312,42 5073,92 12014,67 0,58 0,24 0,41 lipid transfer precursor partial gi|418212716|gb|AFX65219.1| lipid transfer precursor protein, partial [Triticum aestivum]
272,16 192,91 121,69 168,86 163,11 87,33 100,23 91,79 64,84 84,67 0,58 0,36 0,63 
d27_orysj ame: full=beta-carotene isomerase 
chloroplastic ame: full=protein dwarf-27 flags: 
precursor gi gi|326492644|dbj|BAJ90178.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
556,29 279,23 302,66 256,14 269,86 213,07 170,87 23,40 143,96 42,82 0,58 0,21 0,37 homeobox protein bel1-like protein gi|474394633|gb|EMS65600.1| Homeobox 
2524,23 781,21 1080,64 1110,89 1318,10 809,82 538,39 160,19 379,14 76,89 0,58 0,15 0,27 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475614191|gb|EMT29003.1| Chlorophyll a
76,27 44,76 38,48 24,67 44,38 37,60 25,77 8,10 34,07 12,65 0,58 0,32 0,56 serine threonine-protein phosphatase pp1 gi|475562484|gb|EMT14040.1| 
209,36 186,51 149,77 125,22 159,52 102,29 51,55 36,90 20,88 60,34 0,58 0,18 0,32 disease resistance protein rga4 gi|226860350|gb|ACO88901.1| putative resistance protein [Avena strigosa]
412,73 525,43 206,97 183,09 157,12 249,05 24,82 16,20 52,75 40,88 0,58 0,10 0,17 2007234a chitinase a 
gi|326492516|dbj|BAK02041.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326500158|dbj|BAJ90914.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326501602|dbj|BAK02590.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgar
3204,63 2568,52 1813,89 2360,29 1372,07 1078,68 722,63 995,31 1050,61 1369,35 0,58 0,36 0,62 hypothetical protein TRIUR3_14708 gi|474408064|gb|EMS66642.1| hypothetical protein TRIUR3_14708 [Triticum urartu]
2107,04 1536,19 1579,54 1740,27 1497,13 1222,84 830,63 962,69 600,49 0,58 0,33 0,57 probable receptor-like protein kinase at5g39020-like gi|326524085|dbj|BAJ97053.1| predicted protein [Hordeum 
44,76 30,16 24,67 27,59 31,54 10,50 8,10 15,39 7,79 0,58 0,21 0,37 protein tanc2-like gi|357120208|ref|XP_003561821.1| PREDICTED: protein TANC2
798,27 1082,72 984,72 1093,82 1196,33 214,78 18,00 187,92 254,99 0,58 0,09 0,16 subtilisin-like protease gi|326497905|dbj|BAJ94815.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
549,94 783,18 516,08 695,63 463,73 277,79 200,68 202,21 230,66 0,59 0,22 0,37 u-box domain-containing protein 34 
gi|326519959|dbj|BAK03904.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326524888|dbj|BAK04380.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
251,52 133,13 144,20 149,92 202,56 31,50 29,70 20,88 103,16 0,59 0,17 0,29 protein wax2 
gi|326493156|dbj|BAJ85039.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
73,54 74,89 57,87 38,38 52,96 45,82 34,20 25,28 27,25 0,59 0,35 0,59 rho gtpase-activating protein gaca gi|474450977|gb|EMS68871.1| Rho GTPase
1127,59 974,55 994,21 1105,81 809,01 630,99 492,26 460,47 478,84 0,59 0,31 0,53 oxidoreductase glyr1 gi|326497311|dbj|BAK02240.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5372,57 4519,13 5433,98 5038,52 3618,10 3573,06 2525,18 2486,96 2828,24 0,59 0,36 0,61 mitochondrial 2-oxoglutarate malate carrier gi|326523367|dbj|BAJ88724.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
91,66 78,01 47,43 86,35 73,58 58,23 17,10 58,25 23,36 0,59 0,32 0,55 cell number regulator 13-like gi|357113976|ref|XP_003558777.1| PREDICTED: cell number regulator 13
45,83 60,32 46,48 69,56 37,20 35,32 21,60 24,18 21,41 0,59 0,28 0,48 hypothetical protein TRIUR3_12528 gi|474074308|gb|EMS54485.1| hypothetical protein TRIUR3_12528 [Triticum urartu]
23,45 17,68 18,02 8,40 21,43 12,41 5,40 6,59 1,95 0,59 0,24 0,40 #N/A 
1374,85 469,07 438,29 470,15 589,07 66,82 45,00 111,00 72,99 0,59 0,09 0,15 2007234a chitinase a 
gi|326492516|dbj|BAK02041.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326500158|dbj|BAJ90914.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326501602|dbj|BAK02590.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulg
2030,30 1935,58 1976,08 1541,18 1615,99 1363,16 989,91 1057,20 920,69 0,59 0,36 0,61 #N/A 
25,58 26,00 19,92 17,99 20,22 10,50 1,80 14,29 3,89 0,59 0,21 0,36 receptor-like protein kinase gi|475565781|gb|EMT14865.1| Putative receptor
110,84 124,81 74,00 91,15 72,37 49,64 46,80 64,84 59,37 0,59 0,36 0,61 
imidazole glycerol phosphate synthase chloroplastic-
like 
gi|357113051|ref|XP_003558318.1| PREDICTED: imidazole glycerol 
distachyon] 
6586,49 8223,87 6935,73 8475,89 5845,80 3654,20 1793,54 4089,25 1803,42 0,60 0,23 0,38 
pgkh_wheat ame: full=phosphoglycerate chloroplastic 
flags: precursor gi 
gi|129915|sp|P12782.1|PGKH_WHEAT RecName: Full=Phosphoglycerate kinase, chloroplastic; Flags: 
gi|21833|emb|CAA33303.1| unnamed protein product [Triticum aestivum] gi|3293043|emb|CAA51931.1| phosphoglycerate kinase 
[Triticum aestivum] 
25,58 16,64 7,59 16,79 7,28 2,86 1,80 9,89 5,84 0,60 0,25 0,42 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475576128|gb|EMT17457.1| Putative LRR receptor
239,80 439,95 368,08 495,34 257,54 164,19 75,59 148,36 81,75 0,60 0,18 0,30 protein fluorescent in blue chloroplastic gi|474060501|gb|EMS53972.1| Protein FLUORESCENT IN BLUE LIGHT, chloroplastic [Triticum urartu]
1463,31 740,53 725,73 766,39 796,07 280,65 756,83 173,64 759,13 0,60 0,39 0,65 non-specific lipid-transfer protein 2g gi|473923359|gb|EMS49764.1| Non
1765,99 2334,97 1921,06 2518,66 1531,50 730,27 420,26 576,96 484,67 0,60 0,16 0,27 l-ascorbate peroxidase chloroplastic gi|473817674|gb|EMS46926.1| putative L
10,66 33,28 19,92 34,78 22,64 10,50 2,70 7,69 4,87 0,60 0,14 0,23 vacuolar amino acid transporter 1-like gi|326522040|dbj|BAK04148.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
893,12 1188,81 1096,66 1212,55 958,20 585,17 522,85 571,46 349,39 0,60 0,27 0,46 hypothetical protein F775_30333 gi|475596216|gb|EMT23305.1| hypothetical protein F775_30333 [Aegilops tauschii]
74,60 191,37 73,05 85,15 146,36 6,68 12,60 48,35 7,79 0,60 0,09 0,15 Glutaredoxin-C15 gi|474297224|gb|EMS61505.1| Glutaredoxin
87007,78 ######## ######## ######## 87838,62 42227,54 9544,55 36046,03 4942,12 0,60 0,12 0,19 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|473813968|gb|EMS46868.1| Chlorophyll a
42,63 29,12 20,87 44,38 24,26 17,18 10,80 15,39 9,73 0,60 0,27 0,45 hypothetical protein F775_42989 gi|475562556|gb|EMT14064.1| hypothetical protein F775_42989 [Aegilops tauschii]
652,25 486,76 536,00 651,25 471,82 496,39 246,58 439,59 103,16 0,60 0,36 0,60 photosystem ii reaction center w chloroplastic-like gi|474383494|gb|EMS64749.1| Photosystem II 
70,34 39,52 37,95 59,97 40,83 6,68 4,50 3,30 17,52 0,60 0,11 0,18 protein wax2 gi|474419340|gb|EMS67420.1| Protein WAX2 [Triticum urartu]
10,66 6,24 9,49 3,60 6,06 0,00 0,90 2,20 0,97 0,60 0,10 0,16 #N/A 
14,92 8,32 7,59 20,39 16,58 3,82 0,90 1,10 3,89 0,60 0,11 0,18 protein wax2-like gi|326521964|dbj|BAK04110.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
918,70 797,74 968,59 790,38 587,85 681,58 458,96 504,42 366,91 0,60 0,38 0,64 psbp domain-containing protein chloroplastic-like gi|326518660|dbj|BAJ88359.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
192,91 111,29 145,15 131,93 152,83 57,28 71,99 60,44 105,11 0,60 0,33 0,54 3-ketoacyl- synthase 1 gi|475605702|gb|EMT26171.1| 3
73,54 44,72 54,07 49,17 48,11 26,73 22,50 35,17 22,38 0,60 0,33 0,54 protein xri1-like gi|473984234|gb|EMS51664.1| hypothetical protein TRIUR3_29987 [Triticum urartu]
555,27 776,94 556,87 573,29 593,52 266,33 204,28 250,56 187,84 0,60 0,22 0,36 poly(adp-ribose) glycohydrolase 1-like gi|475596839|gb|EMT23466.1| Poly(ADP
790,81 461,79 234,32 426,97 373,98 205,24 62,09 148,36 120,68 0,61 0,22 0,36 glycerophosphoryl diester phosphodiesterase gi|474393620|gb|EMS65566.1| Glycerophosphoryl diester phosphodiesterase [Tr
14,92 45,76 26,56 33,58 26,28 20,05 2,70 8,79 0,97 0,61 0,15 0,25 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|473958943|gb|EMS51039.1| Chlorophyll a
22,38 23,92 8,54 8,40 14,15 8,59 4,50 4,40 3,89 0,61 0,24 0,39 disease resistance rpp13-like protein 1 gi|475617979|gb|EMT30296.1| Putative disease resistance RPP13
617,08 623,00 541,69 396,99 401,88 397,11 224,08 345,07 177,13 0,61 0,35 0,58 nitrate chlorate transporter gi|475597112|gb|EMT23542.1| Nitrate/chlorate transporter [Aegilops tauschii]
26,64 29,12 30,36 19,19 23,85 8,59 1,80 9,89 8,76 0,61 0,17 0,28 ring-h2 finger protein atl5b gi|475492657|gb|EMT03646.1| RING
179,05 71,77 108,15 93,55 133,02 25,77 20,70 21,98 71,05 0,61 0,21 0,34 protein real-time-like gi|474043606|gb|EMS53397.1| hypothetical protein TRIUR3_00756 [Triticum urartu]
373,02 257,94 203,96 230,28 243,79 80,19 62,99 97,81 68,13 0,61 0,20 0,33 xh domain containing expressed gi|473967041|gb|EMS51269.1| hypothetical protein TRIUR3_11448 [Triticum urartu]
1597,60 2216,40 2093,72 2596,62 2029,19 1000,42 274,48 756,09 192,70 0,61 0,15 0,25 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475614191|gb|EMT29003.1| Chlorophyll a
14,92 6,24 1,90 10,79 12,13 1,91 0,90 2,20 3,89 0,61 0,17 0,29 hypothetical protein F775_30518 gi|475599257|gb|EMT24196.1| hypothetical protein F775_30518 [Aegilops tauschii]
121150,97 39735,31 60726,86 53332,35 65906,14 48610,83 31791,89 12181,32 33446,98 15714,94 0,61 0,25 0,41 
ribulose- -bisphosphate carboxylase oxygenase small 
subunit gi|4090293|emb|CAA10497.1| hypothetical protein [Secale cereale]
493,48 327,19 257,94 211,55 260,26 212,26 125,05 185,38 109,90 156,69 0,61 0,38 0,61 
probable lrr receptor-like serine threonine-protein 
kinase at5g10290-like gi|326522544|dbj|BAK07734.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
148,04 65,01 80,09 66,41 76,76 48,52 24,82 33,30 35,17 25,30 0,62 0,27 0,44 cytochrome p450 71c2 
gi|326506784|dbj|BAJ91433.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2062,15 974,12 1174,24 1109,00 1346,88 888,25 492,57 386,97 448,38 369,83 0,62 0,23 0,38 predicted protein gi|326511483|dbj|BAJ87755.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
106,17 52,22 37,44 65,46 49,17 54,58 13,36 5,40 17,58 13,63 0,62 0,15 0,24 3-ketoacyl- synthase 6 gi|475559215|gb|EMT13284.1| 3
103,18 146,01 78,01 79,69 81,56 65,50 37,23 17,10 31,87 56,45 0,62 0,29 0,47 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475569333|gb|EMT15737.1| Putative LRR receptor
76,27 205,69 65,52 84,43 59,97 101,08 13,36 10,80 15,39 56,45 0,62 0,19 0,31 hypothetical protein F775_43082 gi|475604870|gb|EMT25866.1| hypothetical protein F775_43082 [Aegilops tauschii]
3316,79 1864,04 1717,16 2016,87 1896,19 1354,41 1251,48 878,32 920,93 740,64 0,62 0,34 0,54 psbp domain-containing protein chloroplastic-like gi|326518660|dbj|BAJ88359.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
86,73 52,22 66,56 53,13 56,37 49,73 36,27 27,90 19,78 20,44 0,62 0,29 0,46 amino acid selective channel protein gi|326534342|dbj|BAJ89521.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
183,93 184,38 170,57 143,25 116,34 115,23 8,59 0,00 5,49 3,89 0,62 0,02 0,03 acid phosphatase 1 gi|474423250|gb|EMS67586.1| Acid phosphatase 1 [Triticum urartu]
64876,24 26792,53 32825,81 29044,49 38739,39 28603,55 18986,93 11556,77 19642,89 8801,03 0,62 0,28 0,46 ferric reductase oxidase gi|326489448|dbj|BAK01705.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
755,17 635,20 418,11 447,77 464,15 362,25 246,29 98,09 311,01 94,40 0,62 0,28 0,44 adenylate chloroplastic gi|474250660|gb|EMS60201.1| Adenylate kinase, chloroplastic [Triticum urartu]
6995,46 3351,86 3851,40 4465,39 4345,29 2993,45 1837,60 1139,30 1686,91 748,42 0,62 0,22 0,35 1908421a light-harvesting complex iia protein gi|445116|prf||1908421A light
500,96 280,30 326,58 224,83 313,03 224,39 200,47 141,29 174,74 121,66 0,62 0,36 0,59 hypothetical protein F775_23238 gi|475470936|gb|EMT02404.1| hypothetical protein F775_23238 [Aegilops tauschii]
142,06 100,18 72,81 78,74 75,56 54,99 55,37 25,20 42,86 37,96 0,62 0,36 0,57 hypothetical protein TRIUR3_16407 gi|474043260|gb|EMS53362.1| hypothetical protein TRIUR3_16407 [Triticum urartu]
76,27 15,99 38,48 31,31 34,78 47,71 10,50 0,00 9,89 2,92 0,62 0,10 0,15 alpha-expansin expa2 gi|51039054|gb|AAT94292.1| alpha
333,47 342,11 290,18 257,09 245,87 180,72 36,27 0,00 21,98 5,84 0,62 0,04 0,07 acid phosphatase 1 gi|475584251|gb|EMT19717.1| Acid phosphatase 1 [Aegilops tauschii]
58,32 142,81 44,72 29,41 40,78 59,03 24,82 13,50 19,78 10,71 0,62 0,25 0,40 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gso1 gi|475598922|gb|EMT24092.1| LRR receptor
1148,46 685,29 722,85 793,09 639,26 567,64 324,56 490,46 230,78 350,37 0,62 0,32 0,51 peptide transporter gi|475484284|gb|EMT03104.1| Putative peptide transporter [Aegilops tauschii]
148,04 38,37 70,73 83,48 80,36 41,64 21,00 27,00 26,38 24,33 0,62 0,22 0,36 homeobox dna-binding domain superfamily protein gi|326520840|dbj|BAJ92783.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1378,75 628,81 779,02 820,60 893,52 506,59 396,16 251,08 436,29 240,39 0,63 0,28 0,44 
porb_horvu ame: full=protochlorophyllide reductase 
chloroplastic short=pcr b ame: full=nadph-
protochlorophyllide oxidoreductase b short=por b 
flags: precursor gi 
gi|10720236|sp|Q42850.1|PORB_HORVU RecName: Full=Protochlorophyllide reductase B, chloroplastic; Short=PCR B; AltName: 
Full=NADPH-protochlorophyllide oxidoreductase B; Short=POR B; Flags: Precursor gi|683476|emb|CAA59228.
[Hordeum vulgare] gi|326488707|dbj|BAJ97965.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493324|dbj|BAJ85123.1
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326494290|dbj|BAJ90414.1| predicted protein [Hordeum
326,00 109,77 152,89 106,25 92,35 123,31 43,91 25,20 54,95 35,04 0,63 0,21 0,34 1-deoxy-d-xylulose-5-phosphate chloroplastic gi|475580330|gb|EMT18567.1| Putative 1
1132,01 646,93 656,29 613,79 702,83 530,44 298,79 284,37 316,50 369,83 0,63 0,32 0,51 xylulose kinase gi|475568599|gb|EMT15521.1| Xylulose kinase [Aegilops 
327,49 203,56 186,17 185,94 223,08 130,99 126,01 52,20 97,81 72,99 0,63 0,30 0,48 Alpha-amylase gi|474427856|gb|EMS67816.1| Alpha
67,29 61,81 47,84 20,87 50,37 33,15 22,91 9,90 15,39 15,57 0,63 0,26 0,42 ac068924_13 gag-pol polyprotein gi|10140673|gb|AAG13508.1|AC068924_13 putative gag
986,96 572,32 548,12 378,52 526,52 393,39 386,61 202,48 383,54 141,12 0,63 0,38 0,60 cyclopropane-fatty-acyl-phospholipid synthase gi|326528371|dbj|BAJ93367.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
53,83 25,58 20,80 20,87 35,98 13,34 14,32 1,80 3,30 0,97 0,63 0,14 0,22 #N/A 
26333,92 9718,81 15598,00 13790,82 16130,22 10385,71 4429,33 1751,24 4226,62 1257,43 0,63 0,13 0,21 chlorophyll a-b binding protein cp24 chloroplastic gi|475625117|gb|EMT32851.1| Chlorophyll a
855,37 366,63 350,51 307,37 450,96 397,83 236,74 118,79 179,13 74,94 0,63 0,25 0,40 predicted protein gi|326531320|dbj|BAK05011.1| predicted protein [Hordeum 
19196,39 7467,89 9655,02 7854,04 9483,35 8791,95 3373,54 2182,31 4034,30 1869,60 0,63 0,20 0,32 glutamyl trna reductase gi|354681870|dbj|BAL04915.1| glutamyl tRNA reductase [Triticum aestivum]
80,75 89,53 55,12 36,05 38,38 43,66 18,14 27,00 15,39 27,25 0,63 0,32 0,51 #N/A 
240,76 200,37 193,45 168,86 122,33 126,14 75,41 36,00 93,41 94,40 0,63 0,31 0,49 alpha-glucan h 
gi|14916632|sp|Q9LKJ3.1|PHSH_WHEAT RecName: Full=Alpha
gi|9082278|gb|AAF82787.1|AF275551_1 alpha 1,4
29,91 17,05 21,84 18,97 4,80 28,71 0,00 0,90 8,79 3,89 0,63 0,12 0,18 hypothetical protein F775_11329 gi|475361702|gb|EMT00489.1| hypothetical protein F775_11329 [Aegilops tauschii]
293,10 164,13 201,77 156,53 161,91 126,55 98,32 54,00 79,13 64,23 0,63 0,29 0,46 predicted protein gi|326504318|dbj|BAJ90991.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27853,24 13735,71 15429,51 15264,11 14874,49 10465,76 7419,13 6153,65 7552,08 5254,53 0,63 0,30 0,47 
chloroplast stem-loop binding protein of 41 kda 
chloroplastic-like gi|475581385|gb|EMT18819.1| hypothetical protein F775_30189 [Aegilops tauschii]
610,12 513,70 396,27 380,42 419,78 196,09 316,93 134,09 206,61 76,89 0,63 0,33 0,53 hypothetical protein TRIUR3_07053 gi|474317550|gb|EMS62180.1| hypothetical protein TRIUR3_07053 [Triticum urartu]
548,81 319,73 278,74 232,42 255,46 215,90 186,15 107,99 215,40 100,24 0,63 0,39 0,62 long chain acyl- synthetase chloroplastic gi|474312131|gb|EMS61973.1| Long chain acyl
423,20 336,79 319,30 372,83 295,04 264,82 132,69 152,09 97,81 110,95 0,63 0,25 0,39 aspartic proteinase nepenthesin-1 
gi|326490700|dbj|BAJ90017.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27654,35 10441,40 15587,60 15341,90 16939,79 10990,95 5968,14 1815,14 7393,83 1695,39 0,63 0,18 0,29 mg-chelatase subunit xantha-f gi|14861035|gb|AAK72401.1| Mg
195,90 98,05 132,09 108,15 136,73 78,84 74,46 29,70 64,84 42,82 0,63 0,29 0,46 predicted protein gi|326502018|dbj|BAK06501.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
32,90 15,99 18,72 15,18 16,79 16,58 1,91 6,30 5,49 0,00 0,63 0,13 0,20 cinnamyl alcohol dehydrogenase 8c gi|326510171|dbj|BAJ87302.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
355,90 227,01 158,09 170,76 189,50 135,85 84,96 50,40 112,09 53,53 0,63 0,29 0,46 #N/A 
198,89 108,71 160,17 91,07 135,53 106,74 56,32 55,80 90,12 39,90 0,63 0,31 0,49 2-succinylbenzoate-- chloroplastic peroxisomal-like gi|326487970|dbj|BAJ89824.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
39,43 46,80 28,46 51,57 39,22 9,55 6,30 13,19 8,76 0,64 0,15 0,23 g11a_orysi ame: full=protein kinase g11a gi|326513104|dbj|BAK06792.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1951,43 1741,09 1644,99 1752,27 1225,44 1008,05 615,55 856,09 467,16 0,64 0,30 0,46 harpin binding protein 1 gi|326531916|dbj|BAK01334.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
31,97 31,20 25,61 9,59 14,15 0,95 11,70 4,40 12,65 0,64 0,24 0,37 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101784732 gi|514772576|ref|XP_004967530.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101784732 [Setari
126,83 171,61 183,09 188,30 128,57 76,37 58,49 65,94 91,48 0,64 0,28 0,44 oxygen-evolving enhancer protein 3- chloroplastic-like gi|326503564|dbj|BAJ86288.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
457,22 504,44 529,36 507,33 424,52 300,70 255,58 281,33 299,76 0,65 0,37 0,58 purple acid phosphatase 22-like isoform x2 gi|326488006|dbj|BAJ89842.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
8213,93 10592,12 10942,91 11348,36 7450,47 5927,09 3569,08 6594,89 3356,71 0,65 0,31 0,48 
porb_horvu ame: full=protochlorophyllide reductase 
chloroplastic short=pcr b ame: full=nadph-
protochlorophyllide oxidoreductase b short=por b 
flags: precursor gi 
gi|10720236|sp|Q42850.1|PORB_HORVU RecName: 
Full=NADPH-protochlorophyllide oxidoreductase B; Short=POR B; Flags: Precursor gi|683476|emb|CAA59228.1| NADPH dehydrogenase 
[Hordeum vulgare] gi|326488707|dbj|BAJ97965.1| predicted
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326494290|dbj|BAJ90414.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vul
256,85 135,21 134,71 161,91 114,01 82,10 69,29 104,40 61,31 0,65 0,38 0,58 hypothetical protein TRIUR3_02299 gi|473777554|gb|EMS45992.1| hypothetical protein TRIUR3_02299 [Triticum urartu]
70,34 135,21 125,22 122,33 69,94 52,50 38,70 25,28 46,72 0,65 0,23 0,36 domain-containing protein chloroplastic gi|474410931|gb|EMS66824.1| PsbP domain
183,31 230,90 252,35 213,49 188,40 147,96 82,79 115,39 111,92 0,65 0,33 0,52 hypothetical protein F775_30902 gi|475591399|gb|EMT21739.1| hypothetical protein F775_30902 [Aegilops tauschii]
8941,86 9167,22 12038,63 11576,24 7725,00 6960,92 5583,10 6219,04 4842,85 0,65 0,38 0,58 exonuclease 3 -5 domain-containing protein 2 gi|475555772|gb|EMT12514.1| Exonuclease 3'
1024,21 716,61 665,97 726,81 557,13 421,93 131,39 462,66 205,35 0,65 0,30 0,46 peroxidase 52-like 
gi|326503262|dbj|BAJ99256.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514890|dbj|BAJ99806.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
920,83 660,45 1255,09 630,86 1193,90 364,66 19,80 261,55 293,92 0,65 0,16 0,25 boron transporter 
gi|154551059|gb|ABS83562.1| boron transporter [Hord
vulgare] gi|160346960|gb|ABX26122.1| putative boron transporter 2 [Hordeum vulgare]
36,24 29,12 21,82 28,78 26,68 12,41 9,90 7,69 9,73 0,65 0,24 0,37 3 -partial gi|125574222|gb|EAZ15506.1| hypothetical protein OsJ_30915 [Oryza sativa Japonica Group]
17,05 15,60 22,77 19,19 22,64 6,68 2,70 12,09 2,92 0,65 0,20 0,30 hypothetical protein F775_08923 gi|475460184|gb|EMT02006.1| hypothetical protein F775_08923 [Aegilops tauschii]
60,75 88,41 119,53 83,96 65,50 11,46 7,20 13,19 4,87 0,65 0,07 0,10 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475466922|gb|EMT02225.1| Chlorophyll a
3105,67 4378,72 3767,17 4718,29 3144,66 1597,04 836,93 1137,43 1080,30 0,65 0,19 0,29 l-ascorbate peroxidase chloroplastic gi|473817674|gb|EMS46926.1| putative L
5480,22 6594,08 6392,14 6708,03 4715,78 4260,37 2309,19 3635,37 3071,55 0,65 0,35 0,54 glycine cleavage system h mitochondrial gi|474097201|gb|EMS55121.1| Glycine cleavage system H pr
427,38 392,11 277,01 431,77 350,93 196,65 104,39 247,27 96,35 0,65 0,29 0,44 uncharacterized membrane isoform x3 gi|357152064|ref|XP_003575998.1| PREDICTED: uncharacterized protein C354.08c
31,97 12,48 24,67 16,79 16,98 8,59 4,50 9,89 3,89 0,65 0,25 0,38 hypothetical protein TRIUR3_05553 gi|474417641|gb|EMS67290.1| hypothetical 
23297,85 25825,06 30173,41 33420,22 24207,57 12601,63 12807,66 12224,88 7230,22 0,65 0,26 0,39 photosystem i reaction center subunit chloroplastic gi|475583817|gb|EMT19581.1| Photosystem I reaction center subunit VI, chloroplastic [Aegilops tauschii]
144,95 104,01 104,35 112,74 94,20 61,09 52,20 37,36 68,13 0,65 0,34 0,53 #N/A 
931,49 2078,07 1306,32 2144,46 1873,53 452,48 720,84 545,09 648,18 0,65 0,21 0,32 predicted protein 
gi|326512302|dbj|BAJ99506.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516926|dbj|BAJ96455.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326523969|dbj|BAJ96995.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
798,27 783,18 813,96 833,56 702,68 474,43 427,46 412,11 543,07 0,65 0,39 0,59 xylulose kinase gi|475568599|gb|EMT15521.1| Xylulose kinase [Aegilops tauschii]
24933,82 34704,18 33133,26 42026,84 29277,12 15835,80 10660,45 13135,92 4685,19 0,65 0,21 0,32 duf246 domain-containing protein at1g04910-like gi|326513480|dbj|BAK06980.1| predicted protein [H
564,86 693,73 666,92 689,63 570,87 399,02 192,58 386,84 221,90 0,65 0,30 0,46 #N/A 
916,57 904,87 807,32 910,32 678,01 464,89 393,27 439,59 432,12 0,65 0,34 0,52 
prxq_wheat ame: full=peroxiredoxin chloroplastic 
ame: full=thioredoxin reductase flags: precursor gi 
gi|75108545|sp|Q5S1S6.1|PRXQ_WHEAT RecName: Full=Peroxiredoxin Q, chloroplastic; AltName: Full=Thioredoxi
Precursor gi|55833012|gb|AAV66923.1| peroxiredoxin Q [Triticum aestivum]
693,82 868,46 978,08 1037,45 667,50 378,02 377,07 350,57 371,78 0,65 0,27 0,42 predicted protein gi|326511483|dbj|BAJ87755.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
588,31 607,40 488,57 645,26 465,35 313,11 292,47 274,74 248,18 0,66 0,34 0,51 methionine aminopeptidase chloroplastic-like gi|357145196|ref|XP_003573558.1| PREDICTED: methionine aminopeptidase 1B, chloroplastic
11328,13 12956,21 12333,66 14422,33 9722,65 6243,06 4489,70 6836,66 3565,96 0,66 0,28 0,43 leucine zipper protein zip1 gi|58339283|gb|AAW66004.1| leucine zipper protein zip1 [Triticum aestivum]
47,96 53,04 59,77 61,17 40,83 42,00 15,30 34,07 23,36 0,66 0,35 0,53 chitinase domain-containing protein 1-like gi|357135560|ref|XP_003569377.1| PREDICTED: chitinase domain
43,70 37,44 47,43 45,58 25,07 30,55 14,40 17,58 12,65 0,66 0,32 0,48 hypothetical protein F775_43938 gi|475616697|gb|EMT29857.1| hypothetical protein F775_43938 [Aegilops tauschii]
667,18 629,25 733,32 774,79 519,93 567,03 311,37 393,43 282,24 0,66 0,38 0,58 predicted protein gi|326512786|dbj|BAK03300.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
292,02 204,89 185,94 190,70 209,43 88,78 36,90 115,39 48,66 0,66 0,24 0,37 probable carboxylesterase 7-like gi|326490912|dbj|BAJ90123.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
195,04 227,78 129,97 199,09 174,25 102,14 62,99 87,92 83,70 0,66 0,30 0,46 myosin heavy striated muscle-like isoform x2 gi|474147487|gb|EMS56824.1| hypothetical protein TRIUR3_20881 [Triticum urartu]
1414,28 1592,35 1963,75 1286,92 1512,90 974,64 268,18 613,22 152,80 0,66 0,21 0,32 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475614191|gb|EMT29003.1| Chlorophyll a
14804,69 19861,27 22310,83 25479,24 18595,06 9764,57 5411,22 7945,51 3713,89 0,66 0,20 0,31 photosystem i reaction center subunit chloroplastic gi|475542140|gb|EMT09915.1| Photosystem I reaction center subunit psaK, chloroplastic [Aegilops tauschii]
100,18 72,81 97,71 75,56 73,99 48,68 35,10 39,56 45,74 0,66 0,35 0,53 sucrose synthase 1 gi|149391007|gb|ABR25521.1| sucrose synthase 
36412,22 49237,15 51218,71 52723,95 38729,69 22471,21 12446,79 17951,58 8583,02 0,66 0,21 0,32 1908421a light-harvesting complex iia protein gi|445116|prf||1908421A light-harvesting complex IIa protein
134,29 209,06 186,89 206,29 182,34 101,19 93,59 101,10 71,05 0,66 0,31 0,47 thylakoid lumenal 19 kda chloroplastic-like gi|326532046|dbj|BAK01399.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
148,14 143,53 147,99 155,92 147,97 81,14 31,50 81,32 16,55 0,66 0,23 0,35 3-ketoacyl- synthase 11 gi|475572057|gb|EMT16405.1| 3
82,06 78,01 81,59 67,16 71,56 39,14 39,60 41,76 40,88 0,66 0,36 0,54 peptidyl-trna hydrolase ptrhd1-like gi|326525417|dbj|BAK00693.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
121,50 116,49 108,15 139,13 115,63 75,41 38,70 30,77 17,52 0,66 0,22 0,34 #¿NOMBRE? 
gi|326509265|dbj|BAJ91549.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326510955|dbj|BAJ91825.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
84,20 100,89 96,76 89,95 73,58 41,05 32,40 41,76 28,22 0,66 0,26 0,40 alpha-xylosidase 1-like gi|326507636|dbj|BAK03211.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1333,89 561,66 658,37 585,33 742,41 654,97 327,43 297,87 329,69 205,35 0,67 0,29 0,44 predicted protein gi|326493500|dbj|BAJ85211.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
657,97 748,17 499,24 520,82 257,86 434,62 203,33 26,10 400,02 99,27 0,67 0,29 0,43 delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase-like gi|475574011|gb|EMT16872.1| Delta
53,83 40,50 34,32 33,20 40,78 22,24 20,05 4,50 4,40 6,81 0,67 0,18 0,27 #N/A 
155604,88 55232,75 81401,47 79128,59 94929,50 68056,13 37922,31 15554,22 44559,71 22574,35 0,67 0,25 0,37 
ribulose- -bisphosphate carboxylase oxygenase small 
subunit gi|475517356|gb|EMT06085.1| hypothetical protein F775_43781 [Aegilops tauschii]
494,98 289,89 330,74 239,06 355,01 247,03 173,74 116,09 180,23 145,01 0,67 0,35 0,52 abscisic acid-insensitive 5-like protein 3-like gi|326518937|dbj|BAJ92629.1| 
28687,67 8475,05 14610,97 11935,22 18490,56 13168,52 3368,77 1753,94 3847,47 840,88 0,67 0,11 0,17 membrane protein gi|82780760|gb|ABB90549.1| putative membrane protein [Triticum aestivum]
17,94 8,53 9,36 6,64 4,80 9,70 0,00 0,90 2,20 2,92 0,67 0,13 0,20 glutamate carboxypeptidase 2 gi|475606322|gb|EMT26362.1| Putative glutamate carboxypeptidase 2 [Aegilops tauschii]
27289,47 13768,75 16738,97 17031,48 20112,10 12697,10 9212,81 7220,06 8013,65 5132,88 0,67 0,30 0,44 oxygen-evolving enhancer protein chloroplastic gi|474077556|gb|EMS54608.1| Oxygen
983,97 532,89 606,36 497,10 507,33 452,82 188,06 74,69 126,38 152,80 0,67 0,18 0,26 
lrr receptor-like serine threonine-protein kinase erl2-
like gi|326492676|dbj|BAJ90194.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
349,92 142,81 227,78 185,94 242,27 135,04 108,82 53,10 80,22 58,39 0,67 0,26 0,38 predicted protein gi|326502018|dbj|BAK06501.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
919,67 855,82 687,49 638,46 656,05 702,68 486,84 338,37 443,98 262,78 0,67 0,38 0,57 receptor-like protein kinase gi|475562143|gb|EMT13946.1| Putative receptor
107,67 85,26 66,56 86,33 53,97 87,73 72,55 9,90 31,87 35,04 0,67 0,34 0,51 defensin precursor gi|475519081|gb|EMT06279.1| Defensin
1917,10 1159,56 1084,80 954,36 1181,37 970,73 625,26 503,96 635,20 362,05 0,67 0,34 0,51 
peptidyl-prolyl cis-trans isomerase fkbp16- 
chloroplastic-like 
gi|326527909|dbj|BAJ89006.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530814|dbj|BAK01205.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2138,42 1229,90 1228,33 1319,60 1268,92 987,71 819,04 683,04 636,30 588,81 0,67 0,38 0,57 uncharacterized methyltransferase chloroplastic-like 
gi|357147750|ref|XP_003574470.1| PREDICTED: uncharacterized methyltransferase At1g78140, chloroplastic
distachyon] 
25770,15 11006,26 14362,39 16963,17 17405,14 12621,90 8252,49 6306,64 7363,06 4358,18 0,67 0,29 0,43 
photosystem i reaction center subunit chloroplastic-
like 
gi|131176|sp|P13194.2|PSAE_HORVU RecName: Full=Photosystem I reaction center subunit IV, chloroplastic; Short=PSI
Full=Photosystem I 10.8 kDa polypeptide; Flags: Precursor gi|19087|emb|CAA68782.1| unnamed protein product [Hordeum vulgare] 
gi|326503110|dbj|BAJ99180.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|226163|prf||1413233A 10.8kD photosystem I 
protein 
116109,99 57860,95 65340,63 71748,89 74945,73 43010,44 50061,92 20401,19 39180,28 17442,45 0,67 0,34 0,50 fructose-bisphosphate chloroplastic gi|473848356|gb|EMS47455.1| Fructose
318,52 148,14 124,81 126,17 167,91 124,12 65,87 19,80 83,52 27,25 0,68 0,24 0,36 transcription factor une10-like isoform 1 gi|326518931|dbj|BAJ92626.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
729,75 500,91 582,44 507,54 530,12 392,58 326,47 296,97 212,10 291,97 0,68 0,38 0,56 dual-specificity phosphatase 3 gi|475542392|gb|EMT09951.1| hypothetical protein F775_30528 
103,18 57,55 85,29 72,10 67,16 48,11 34,37 26,10 42,86 34,06 0,68 0,34 0,50 predicted protein 
gi|326512916|dbj|BAK03365.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326529495|dbj|BAK04694.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326529987|dbj|BAK08273.1| predicted protein [Hordeum vulgare
8,97 10,66 10,40 8,54 3,60 9,30 1,91 0,00 1,10 0,00 0,68 0,06 0,09 predicted protein gi|326507060|dbj|BAJ95607.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4628,25 2331,92 2977,73 2949,42 3333,03 2287,14 1718,27 978,21 1697,90 968,38 0,68 0,31 0,46 
porb_horvu ame: full=protochlorophyllide reductase 
chloroplastic short=pcr b ame: full=nadph-
protochlorophyllide oxidoreductase b short=por b 
flags: precursor gi 
gi|10720236|sp|Q42850.1|PORB_HORVU RecName: Full=Protochlorophyllide reductase B, chloroplastic; Short=PCR B; AltName: 
Full=NADPH-protochlorophyllide oxidoreductase B; Short=POR B; Flags: Precursor gi|683476|emb|CAA59228.1| NADPH dehydrog
[Hordeum vulgare] gi|326488707|dbj|BAJ97965.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493324|dbj|BAJ85123.1
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326494290|dbj|BAJ90414.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. v
246,74 104,45 128,97 120,48 159,52 111,99 59,18 29,70 59,34 11,68 0,68 0,21 0,31 cytochrome p450 71a4 gi|326515458|dbj|BAK03642.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
469,55 327,19 217,38 364,29 245,87 399,05 116,46 69,29 45,06 184,92 0,68 0,23 0,34 random slug protein 5-like gi|475607655|gb|EMT26781.1| hypothetical protein F775_30331 [Aegilops tauschii]
100,19 60,75 72,81 64,51 64,77 50,94 40,09 17,10 39,56 36,01 0,68 0,36 0,52 predicted protein gi|326504318|dbj|BAJ90991.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,93 12,79 9,36 7,59 26,39 7,68 4,77 2,70 1,10 0,00 0,68 0,11 0,17 methionine aminopeptidase chloroplastic-like gi|357145196|ref|XP_003573558.1| PREDICTED: methionine aminopeptidase 1B, chloroplastic
275,15 328,26 225,70 149,89 176,31 170,62 126,01 83,69 111,00 109,98 0,68 0,40 0,60 phosphomannomutase a1 
gi|122194124|sp|Q1W374.1|PMM_WHEAT RecName: Full=Phosphomannomutase; AltName: Fu
gi|90762172|gb|ABD97875.1| phosphomannomutase [Triticum aestivum] gi|257071827|gb|ACV41076.1| phosphomannomutase A1 
[Triticum aestivum] gi|257071845|gb|ACV41084.1| phosphomannomutase A1 [Triticum urartu] gi|410832832|gb|AFV92897.1| 
phosphomannomutase A1 [Triticum monococcum]
26,92 38,37 32,24 21,82 32,38 20,62 13,36 9,00 8,79 11,68 0,68 0,27 0,40 #N/A 
1126,03 697,02 525,24 564,46 610,48 470,20 399,02 126,89 323,10 177,13 0,68 0,32 0,47 serine threonine-protein kinase kipk gi|473895482|gb|EMS48942.1| Serine/threonine
80,75 84,20 63,44 81,59 62,37 57,41 28,64 28,80 35,17 37,96 0,68 0,34 0,49 sucrose synthase 1 gi|475521605|gb|EMT06653.1| Sucrose synthase 1 [Aegilops tauschii]
23905,39 12059,25 15498,16 14543,12 16799,46 11458,72 8421,45 6708,90 7460,87 4776,67 0,68 0,32 0,47 oxygen-evolving enhancer protein chloroplastic gi|474077556|gb|EMS54608.1| Oxygen
26389,25 12080,57 14813,79 14379,00 16836,64 11615,59 7415,31 4601,29 8731,27 3970,83 0,68 0,29 0,43 leucine zipper protein zip1 gi|58339283|gb|AAW66004.1| leucine zipper 
2797,89 1460,11 1800,37 1621,28 1812,24 1443,36 1138,83 861,22 936,32 925,55 0,68 0,39 0,58 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100841464 gi|357112445|ref|XP_003558019.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100841464 [Brachypodium distachyon]
3722,04 2078,26 2342,25 2358,39 2535,45 1783,78 1406,12 1006,11 1103,36 1042,34 0,68 0,34 0,51 hypothetical protein TRIUR3_23461 gi|473740781|gb|EMS45360.1| hypothetical protein TRIUR3_23461 [Triticum urartu]
1495,40 521,16 947,51 633,71 738,81 558,75 326,47 247,48 348,37 283,21 0,68 0,29 0,42 gtp-dependent nucleic acid-binding protein engd gi|326511136|dbj|BAJ87582.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
167,48 156,67 157,05 116,69 123,53 69,94 47,73 28,80 74,73 56,45 0,68 0,30 0,44 alpha-glucan h isozyme 
gi|14916632|sp|Q9LKJ3.1|PHSH_WHEAT RecName: Full=Alpha
gi|9082278|gb|AAF82787.1|AF275551_1 alpha 1,4
43,37 29,84 28,08 27,51 25,19 22,24 5,73 9,00 9,89 21,41 0,68 0,31 0,45 predicted protein gi|326489621|dbj|BAK01791.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
56,83 42,63 52,00 52,18 44,38 33,56 18,14 26,10 20,88 28,22 0,68 0,35 0,51 
arogenate dehydratase prephenate dehydratase 
chloroplastic gi|475527190|gb|EMT07417.1| Arogenate dehydratase/prephenate dehydratase 2, chloroplastic [Aegilops tauschii]
92,71 49,03 71,77 52,18 55,17 39,62 26,73 29,70 36,27 17,52 0,68 0,35 0,50 #N/A 
1148,46 588,31 540,84 462,95 566,10 406,73 274,92 218,68 267,05 206,33 0,69 0,34 0,49 isoamylase chloroplastic gi|360042472|gb|AEV92948.1| isoamylase 3 [Triticum aestivum]
4769,35 6712,64 5988,96 7095,43 5539,74 3482,37 2948,14 2721,04 1563,03 0,69 0,29 0,42 predicted protein gi|326528195|dbj|BAJ89149.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9136,89 11438,74 13838,25 12991,49 8159,22 8761,29 4685,88 6735,55 2865,22 0,69 0,34 0,50 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|474121685|gb|EMS56059.1| Chlorophyll a
31221,89 53349,60 50362,06 56816,17 39261,75 17844,28 5634,40 18277,98 3607,81 0,69 0,16 0,23 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|473913339|gb|EMS49688.1| Chlorophyll a
162,00 69,69 67,36 47,97 77,22 23,86 17,10 14,29 13,63 0,69 0,18 0,26 basic endochitinase a gi|475627047|gb|EMT33556.1| Basic endochitinase A [Aegilops tauschii]
575,52 666,69 1035,00 1074,63 845,40 426,70 175,48 375,85 129,44 0,70 0,21 0,31 1204205c protein binding 
gi|82076|pir||E24039 chlorophyll a/b
3A,chlorophyll binding 
29699,97 50611,09 46563,59 54964,36 38085,24 16453,43 4791,17 17499,91 3009,26 0,70 0,15 0,22 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|473913339|gb|EMS49688.1| Chlorophyll a
1913,07 2497,22 2772,96 2901,26 2381,74 1504,44 1035,81 1269,30 821,42 0,70 0,31 0,44 
photosystem i reaction center subunit chloroplastic-
like 
gi|548604|sp|P13192.2|PSAF_HORVU RecName: Full=Photosystem I reaction center subunit III, chloroplastic; AltName: Full=Light
harvesting complex I 17 kDa protein; AltName: Full=PSI
precursor [Hordeum vulgare] gi|326501306|dbj|BAJ98884.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1010,36 1526,83 1588,07 1725,88 1084,34 688,26 188,98 853,90 247,20 0,70 0,23 0,33 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100836694 gi|357156916|ref|XP_003577619.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100836694 
55,42 78,01 81,59 47,97 38,00 32,46 18,00 30,77 11,68 0,70 0,26 0,38 rop guanine nucleotide exchange factor 1 gi|326514568|dbj|BAJ96271.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22712,74 26510,47 30966,50 32784,56 22277,03 17240,02 10484,97 15473,42 9005,41 0,70 0,32 0,46 plastocyanin precursor 
gi|22705|emb|CAA68696.1| plastocyanin precursor [Hordeum 
subsp. vulgare] gi|326504568|dbj|BAJ91116.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516382|dbj|BAJ92346.1| 
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
93,79 180,97 162,22 230,28 176,68 62,05 16,20 65,94 5,84 0,70 0,14 0,20 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|326488085|dbj|BAJ89881.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
140,68 214,26 239,06 249,47 131,40 105,96 71,99 95,61 62,29 0,70 0,28 0,40 kelch-like protein 5 gi|473993295|gb|EMS51949.1| hypothetical protein TRIUR3_03638 [Triticum urartu]
14949,63 21172,81 23241,47 25929,01 18829,15 9847,62 5725,29 8697,20 3904,65 0,70 0,22 0,32 photosystem i reaction center subunit chloroplastic gi|474262313|gb|EMS60576.1| Photosystem I reaction center subunit psaK, chloroplastic [Triticum urartu]
17529,88 26715,37 28052,18 30455,40 20053,37 12521,45 7107,57 11342,41 5452,10 0,70 0,24 0,35 chlorophyll a-b binding protein 1b- chloroplastic-like gi|225690802|gb|ACO06087.1| chlorophyll a
94,85 128,97 93,92 136,73 92,59 51,55 44,10 54,95 7,79 0,70 0,25 0,35 hypothetical protein TRIUR3_15788 gi|474167053|gb|EMS57467.1| hypothetical protein TRIUR3_15788 [Triticum urartu]
26109,37 27550,55 26305,68 34367,72 27218,01 10928,22 10006,21 14376,65 6014,64 0,70 0,25 0,36 predicted protein gi|326529069|dbj|BAK00928.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
79,93 106,09 70,20 86,35 67,11 50,59 34,20 46,16 38,93 0,71 0,36 0,52 exonuclease 1-like gi|326506138|dbj|BAJ91308.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
596,83 787,34 485,72 681,24 718,44 254,88 133,19 386,84 135,28 0,71 0,24 0,34 1-deoxy-d-xylulose-5-phosphate chloroplastic gi|475580330|gb|EMT18567.1| Putative 1
224,88 169,53 144,20 209,89 139,48 93,55 52,20 80,22 29,20 0,71 0,27 0,38 protein kinase g11a-like gi|514805364|ref|XP_004977543.1| PREDICTED: protein kinase G11A
354,90 239,22 248,55 247,07 271,29 134,60 82,79 274,74 80,78 0,71 0,40 0,57 predicted protein gi|326487306|dbj|BAJ89637.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
57,55 63,44 55,97 47,97 42,05 25,77 6,30 24,18 11,68 0,71 0,23 0,32 Beta-galactosidase gi|475577656|gb|EMT17876.1| Beta
67,14 47,84 59,77 47,97 62,26 24,82 20,70 17,58 24,33 0,71 0,28 0,40 3-ketoacyl- synthase 17 gi|474250648|gb|EMS60200.1| 3
25725,69 32744,68 37447,81 38481,53 27579,86 15487,38 13639,19 14322,80 7926,08 0,71 0,27 0,38 lhci- photosystem i antenna protein gi|475612509|gb|EMT28434.1| hypothetical protein F775_43774 [Aegilops tauschii]
111,91 110,25 102,46 134,33 83,29 60,14 54,90 64,84 26,28 0,71 0,34 0,48 #N/A 
103,38 167,45 184,04 200,29 152,83 45,82 9,90 26,38 12,65 0,71 0,10 0,13 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475466922|gb|EMT02225.1| Chlorophyll a
228,08 189,29 221,99 184,70 127,76 127,92 54,90 104,40 70,07 0,71 0,35 0,49 
raf proto-oncogene serine threonine-protein kinase-
like gi|326510329|dbj|BAJ87381.1| predicted protein [Hordeum vulgare
869,67 1120,16 965,75 1322,90 977,60 622,40 547,15 637,40 530,42 0,71 0,38 0,53 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase chloroplastic-like gi|357147646|ref|XP_003574425.1| PREDICTED: peptidyl
######## ######## ######## ######## ######## ######## 38592,17 ######## 23902,83 0,71 0,21 0,30 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|473965828|gb|EMS51257.1| Chlorophyll a
180,12 163,29 184,99 164,31 161,32 87,82 85,49 115,39 50,61 0,71 0,36 0,50 predicted protein gi|326532098|dbj|BAK01425.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
255,79 229,86 193,53 152,32 190,83 123,14 65,69 119,79 101,22 0,71 0,38 0,53 endonuclease iii-like protein 1-like isoform x1 gi|514808626|ref|XP_004979149.1| PREDICTED: endonuclease III
30735,90 38339,24 46149,02 41840,94 31977,45 22778,59 19845,04 21579,26 14270,65 0,71 0,35 0,50 
photosystem i reaction center subunit chloroplastic-
like 
gi|548604|sp|P13192.2|PSAF_HORVU RecName: Full=Photosystem I reaction center subunit III, chloroplastic; AltName: Full=Light
harvesting complex I 17 kDa protein; AltName: Full=PSI
precursor [Hordeum vulgare] gi|326501306|dbj|BAJ98884.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
100,18 98,81 95,82 123,53 69,14 54,41 40,50 61,54 36,01 0,72 0,36 0,50 cbl-interacting protein kinase 28-like gi|326495848|dbj|BAJ90546.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
929,36 1034,87 974,28 1218,55 880,97 626,22 503,06 602,23 517,76 0,72 0,39 0,55 predicted protein gi|326530934|dbj|BAK01265.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
33548,48 43080,94 44468,92 51177,97 37316,66 25316,86 16204,86 23839,83 10814,67 0,72 0,31 0,43 oxygen-evolving enhancer protein chloroplastic 
gi|474352688|gb|EMS63035.1| Oxygen
Oxygen-evolving enhancer protein 1, chloroplastic [Aegilops tauschii]
1054,05 1111,84 1176,35 1205,36 810,22 694,95 341,07 619,82 274,45 0,72 0,32 0,45 pap-specific mitochondrial gi|326525665|dbj|BAJ88879.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,96 40,56 30,36 41,98 40,03 21,00 10,80 13,19 22,38 0,72 0,32 0,44 hypothetical protein TRIUR3_31077 gi|474366342|gb|EMS63500.1| hypothetical protein TRIUR3_31077 [Triticum urartu]
40,50 34,32 23,72 44,38 31,13 17,18 18,00 14,29 14,60 0,72 0,34 0,48 cytochrome c6 gi|475583358|gb|EMT19430.1| Cytochrome c6, chloroplastic [Aegilops tauschii]
135,35 172,65 191,63 161,91 119,67 98,32 34,20 114,29 35,04 0,72 0,31 0,44 #N/A 
171,59 231,94 260,88 215,89 137,46 134,60 57,59 136,27 40,88 0,72 0,31 0,44 flavonol sulfotransferase-like protein gi|326512206|dbj|BAJ96084.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
561,66 462,83 454,41 507,33 532,87 302,61 156,59 400,02 181,02 0,72 0,38 0,53 tpa: protein kinase superfamily protein isoform 1 
gi|414864612|tpg|DAA43169.1| TPA: putative protein kinase superfamily protein isoform 1 [Zea mays] gi|414864613|tpg|DAA43170.
TPA: putative protein kinase superfamily protein isoform 2 [Zea mays]
25197,41 12228,71 18023,46 14166,49 18579,32 14713,35 9054,35 7193,06 6847,65 3976,67 0,73 0,30 0,41 
photosystem i reaction center subunit chloroplastic-
like 
gi|400879|sp|P31093.1|PSAN_HORVU RecName: Full=Photosystem I reaction center subunit N, chloroplastic; Short=PSI
Precursor gi|19095|emb|CAA47056.1| photosystem I subun
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1417,63 872,87 912,15 964,80 946,30 1077,06 465,84 222,28 315,40 433,09 0,73 0,27 0,37 abc transporter g family member 11-like 
gi|326505946|dbj|BAJ91212.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulga
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
337,96 196,10 221,54 153,68 224,28 178,30 105,96 63,89 113,19 77,86 0,73 0,34 0,46 protein far1-related sequence 5 gi|475612807|gb|EMT28540.1| Protein FAR1
71,78 39,43 39,52 60,71 51,57 29,51 23,86 9,00 28,57 9,73 0,73 0,29 0,39 predicted protein gi|326523297|dbj|BAJ88689.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
77,76 42,63 56,16 39,84 45,58 63,88 40,09 8,10 26,38 6,81 0,73 0,29 0,40 predicted protein gi|326520023|dbj|BAK03936.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
222,81 156,67 153,93 72,10 148,72 109,16 63,96 48,60 54,95 41,85 0,73 0,32 0,43 
duf246 domain-containing protein at1g04910-like 
isoform 1 gi|326519685|dbj|BAK00215.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
224,31 82,06 136,25 144,20 121,14 84,09 73,50 31,50 65,94 26,28 0,73 0,30 0,41 peroxidase 12 gi|474142844|gb|EMS56638.1| Peroxidase 12 [Triticum urartu]
275,15 152,41 162,25 166,02 182,30 118,46 126,96 25,20 73,63 56,45 0,73 0,33 0,45 serine carboxypeptidase-like 3-like gi|357145728|ref|XP_003573745.1| PREDICTED: serine carboxypeptidase
36191,56 15871,53 21806,21 22065,12 19767,88 16531,90 13086,57 5362,62 12030,36 4596,62 0,73 0,32 0,44 fer_wheat ame: full= chloroplastic flags: precursor gi 
gi|462081|sp|P00228.2|FER_WHEAT 
[Triticum aestivum] 
83,74 56,49 50,96 51,23 58,77 35,58 40,09 9,90 17,58 8,76 0,73 0,28 0,39 #N/A 
1170,89 546,74 705,17 757,99 873,14 587,45 375,16 273,58 331,89 224,82 0,73 0,30 0,41 predicted protein gi|326488597|dbj|BAJ93967.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
34,39 43,70 24,96 18,97 29,98 22,24 6,68 9,00 10,99 15,57 0,73 0,32 0,44 
dehydrogenase reductase sdr family protein 7-like 
protein gi|473950968|gb|EMS50702.1| Dehydrogenase/reductase SDR family protein 7
64711,75 29915,25 40321,63 39971,28 46536,44 34944,62 23460,17 14962,97 22810,10 9693,49 0,73 0,32 0,44 oxygen-evolving enhancer protein chloroplastic 
gi|474352688|gb|EMS63035.1| 
Oxygen-evolving enhancer protein 1, chloroplastic [Aegilops tauschii]
88,23 39,43 31,20 54,07 43,18 62,67 27,68 6,30 24,18 20,44 0,74 0,30 0,41 boron transporter 
gi|154551059|gb|ABS83562.1| boron transporter [Hordeum vulgare] 
vulgare] gi|160346960|gb|ABX26122.1| putative boron transporter 2 [Hordeum vulgare]
198,89 159,87 130,01 137,56 163,11 123,72 81,14 85,49 54,95 63,26 0,74 0,38 0,51 uncharacterized amino acid permease -like gi|357140503|ref|XP_003571806.1| PREDICTED: uncharacterized amino acid 
674,42 515,84 439,95 440,18 488,14 368,72 347,47 128,69 165,94 145,99 0,74 0,33 0,45 serine threonine-protein kinase receptor gi|475589560|gb|EMT21201.1| Putative serine/threonine
73,27 44,76 40,56 42,69 47,97 36,39 20,05 14,40 17,58 6,81 0,74 0,26 0,35 predicted protein gi|326506444|dbj|BAJ86540.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
236,27 126,83 144,57 145,15 122,33 113,61 79,23 16,20 86,82 16,55 0,74 0,28 0,38 #N/A 
5329,59 2328,72 3676,66 2820,40 3610,08 2468,26 1281,07 768,53 851,70 878,84 0,74 0,22 0,30 predicted protein 
gi|326494976|dbj|BAJ85583.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326506224|dbj|BAJ86430.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
51105,14 26574,05 31691,08 40893,38 39809,22 31200,38 20412,14 17305,46 18479,09 14576,25 0,74 0,36 0,49 
photosystem i reaction center subunit chloroplastic-
like 
gi|548603|sp|P36213.1|PSAD_HORVU RecName: Full=Photosystem I reaction center subunit II, chloroplastic; AltName: Full=Photosy
I 20 kDa subunit; Short=PSI
gi|326520611|dbj|BAK07564.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
38,88 14,92 20,80 30,36 17,99 26,28 1,91 3,60 7,69 12,65 0,74 0,20 0,27 predicted protein gi|326524504|dbj|BAK00635.1| predicted protein [Hordeum 
1431,09 701,28 771,74 903,13 871,94 631,12 479,21 401,36 538,49 290,03 0,74 0,40 0,54 hypothetical protein TRIUR3_12806 gi|474193353|gb|EMS58226.1| hypothetical protein TRIUR3_12806 [Triticum urartu]
31917,72 13141,01 20662,13 18937,36 22689,53 13651,66 8870,11 2317,29 10810,51 2114,86 0,74 0,24 0,32 mg-chelatase subunit xantha-f gi|14861035|gb|AAK72401.1| Mg
5812,60 2539,74 3703,71 3139,15 4015,46 2315,03 1634,27 1227,49 1505,58 1199,03 0,74 0,31 0,42 
rhodanese-like domain-containing protein 
chloroplastic-like gi|357141239|ref|XP_003572147.1| PREDICTED: uncharacterized protein At4g01050, chloroplastic
1045,28 390,07 445,15 309,27 471,35 342,44 165,15 60,29 90,12 70,07 0,74 0,18 0,25 ent-kaurene oxidase gi|326367356|gb|ADZ55284.1| ent
6570,77 3524,52 3442,65 3202,71 3921,91 2942,10 1814,69 1528,06 2545,20 858,40 0,74 0,37 0,50 gem-like protein 1-like gi|326493394|dbj|BAJ85158.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
45234,22 17829,36 26686,24 29144,10 29328,00 18766,08 15503,61 7194,86 14489,84 7271,09 0,74 0,32 0,43 
glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 
chloroplastic 
gi|326500100|dbj|BAJ90885.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326527749|dbj|BAK08149.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9595,95 4119,22 4651,22 4406,57 5574,63 3686,02 2424,68 326,67 2544,10 220,93 0,74 0,22 0,30 serine incorporator gi|475561254|gb|EMT13739.1| Putative serine incorporator [Aegilops tauschii]
964,53 201,43 657,33 294,09 635,66 466,97 71,59 15,30 46,16 10,71 0,74 0,05 0,07 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|326499874|dbj|BAJ90772.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2613,95 1400,43 1985,50 1189,63 1535,18 1313,17 990,87 395,96 1164,90 337,72 0,75 0,36 0,48 histidine decarboxylase-like gi|357163429|ref|XP_003579728.1| PREDICTED: histidine decarboxylase
77255,12 47259,68 51030,24 68900,98 57806,85 42829,72 38041,63 27427,76 28747,81 19458,03 0,75 0,38 0,52 photosystem i reaction center subunit chloroplastic gi|473789781|gb|EMS46316.1| 
791,06 389,01 676,05 602,41 584,09 726,53 448,66 148,49 331,89 253,04 0,75 0,34 0,46 auxin response factor 17-like gi|357123410|ref|XP_003563403.1| PREDICTED: auxin response factor 17
91,22 60,75 61,36 55,02 81,56 38,00 20,05 16,20 20,88 10,71 0,75 0,21 0,29 cytochrome p450 71c1 gi|475518448|gb|EMT06200.1| Cytochrome
1679,33 754,57 951,67 1084,33 1067,43 854,69 546,98 390,57 524,21 327,98 0,75 0,34 0,45 photosystem 1 subunit 5 gi|86439712|emb|CAJ75642.1| photosystem 1 subunit 5 [Triticum aestivum]
104,68 30,91 46,80 43,64 52,77 39,22 18,14 6,30 12,09 4,87 0,75 0,17 0,23 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|326499874|dbj|BAJ90772.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1779,52 1965,29 1273,05 1402,13 833,56 1499,56 568,94 73,79 978,08 265,70 0,75 0,28 0,38 delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase-like gi|475574011|gb|EMT16872.1| Delta
25023,95 4839,69 13574,02 11227,51 16334,11 12358,70 5092,77 1217,59 4649,72 574,21 0,75 0,16 0,22 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475501924|gb|EMT04379.1| Chlorophyll a
4946,77 2206,16 3135,83 2350,81 3145,93 2581,47 905,91 468,86 796,75 517,76 0,75 0,18 0,24 cmv 1a interacting protein 1 
gi|326492668|dbj|BAJ90190.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493634|dbj|BAJ85278.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326511795|dbj
gi|326521074|dbj|BAJ96740.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9699,14 5228,69 6396,46 5911,16 6691,24 5876,53 3278,09 1845,74 3213,37 1570,81 0,75 0,30 0,40 #N/A 
22181,20 9837,11 16024,43 16918,59 19012,29 13345,20 9084,90 4496,90 7958,70 3454,04 0,75 0,29 0,38 chlorophyll a-b binding protein 1b- chloroplastic-like gi|225690802|gb|ACO06087.1| chlorophyll a
414,22 65,01 249,62 207,76 316,63 236,11 91,64 19,80 63,74 37,96 0,75 0,16 0,21 21 kda gi|125532596|gb|EAY79161.1| hypothetical protein OsI_34268 [Oryza sativa Indica Group]
7541,43 10990,47 10953,35 9596,09 8443,84 7052,56 2700,66 6171,78 2524,59 0,76 0,35 0,46 fer_wheat ame: full= chloroplastic flags: precursor gi 
gi|462081|sp|P00228.2|FER_WHEAT RecName: Full=Ferredoxin, chloroplastic; Flags: Precursor gi|403033|emb|CAA52980.1| ferredoxi
[Triticum aestivum] 
5242,55 7664,31 6014,57 7787,46 5375,19 2354,04 1332,78 2099,02 1212,66 0,76 0,20 0,26 cmv 1a interacting protein expressed 
gi|326492668|dbj|BAJ90190.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493634|dbj|BAJ85278.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326511795|dbj|BAJ92042.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326521074|dbj|BAJ96740.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,84 54,08 59,77 56,37 39,22 26,73 7,20 29,67 8,76 0,76 0,26 0,35 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100821085 gi|357125340|ref|XP_003564352.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100821085 [Brachypodium distachyon]
219,55 261,06 247,60 310,63 239,35 140,33 118,79 167,04 90,51 0,76 0,37 0,49 unknown gi|117670153|gb|ABK56720.1| unknown [Hordeum vulgare]
23,45 33,28 29,41 20,39 12,53 17,18 4,50 4,40 0,97 0,77 0,22 0,28 #N/A 
366,63 398,35 406,98 452,16 291,91 197,60 176,38 173,64 173,24 0,77 0,36 0,47 uncharacterized oxidoreductase chloroplastic-like 
gi|326510875|dbj|BAJ91785.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326520175|dbj|BAK04012.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
400,73 497,16 479,08 549,31 376,81 258,70 148,49 292,32 63,26 0,77 0,31 0,40 pentatricopeptide repeat-containing protein gi|326488143|dbj|BAJ89910.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19689,14 30104,97 32550,78 33441,81 21563,04 16591,85 9038,80 17114,17 7756,74 0,77 0,33 0,43 
glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 
chloroplastic 
gi|326500100|dbj|BAJ90885.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326527749|dbj|BAK08149.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
998,63 1418,66 1338,57 1663,51 1090,81 718,81 477,86 583,55 454,50 0,77 0,31 0,41 predicted protein gi|326488597|dbj|BAJ93967.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
84,20 93,61 94,87 94,75 80,46 47,73 18,00 29,67 38,93 0,77 0,28 0,37 nadph-dependent diflavin oxidoreductase 1 gi|475555227|gb|EMT12395.1| NADPH
650,12 595,96 473,39 650,05 503,76 333,15 152,99 201,11 135,28 0,77 0,29 0,37 serine threonine-protein kinase ht1 gi|475536050|gb|EMT08854.1| Serine/threonine
301,61 386,91 307,37 443,76 335,17 153,69 107,09 164,84 109,00 0,77 0,28 0,36 hypothetical protein TRIUR3_21228 gi|473751944|gb|EMS45630.1| hypothetical protein TRIUR3_21228 [Triticum urartu]
268,58 295,38 154,63 266,26 226,81 101,19 75,59 158,25 120,68 0,77 0,37 0,48 tissue-ubiquitous beta-amylase 2 
gi|3334120|sp|P93594.1|AMYB_WHEAT RecName: Full=Beta
gi|1771782|emb|CAA67128.1| beta
35,17 30,16 21,82 45,58 31,54 22,91 9,90 13,19 10,71 0,77 0,34 0,44 mitogen-activated protein kinase 7 gi|326525497|dbj|BAJ88795.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
65,01 70,73 54,07 55,17 70,35 27,68 17,10 38,46 25,30 0,77 0,34 0,43 tyrosyl-trna synthetase gi|474062954|gb|EMS54027.1| Tyrosyl
96,99 97,77 76,84 97,15 117,65 48,68 9,00 46,16 23,36 0,77 0,25 0,33 predicted protein gi|326520023|dbj|BAK03936.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
62,88 57,20 44,59 75,56 69,54 22,91 7,20 15,39 26,28 0,78 0,23 0,29 ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 18 gi|473990377|gb|EMS51845.1| Ubiquitin 
597,90 594,92 600,51 478,55 365,89 333,15 146,69 229,68 160,58 0,78 0,33 0,43 hexokinase-1-like isoform x1 gi|398363577|gb|AFO84083.1| hexokinase [Actinidia chinensis]
84,20 49,92 71,15 67,16 73,99 23,86 9,90 16,48 22,38 0,78 0,22 0,28 predicted protein gi|326509623|dbj|BAJ87027.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
72,47 58,24 67,36 75,56 60,65 42,96 7,20 47,26 10,71 0,78 0,32 0,41 ferulate 5-hydroxylase 
gi|242055879|ref|XP_002457085.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_03g001040 [Sorghum bicolor] gi|241929060|gb|EES02205.1| 
hypothetical protein SORBIDRAFT_03g001040 [Sorghum bicolor]
125,76 93,61 48,38 160,71 93,39 26,73 5,40 10,99 7,79 0,78 0,10 0,13 condensin complex subunit 1 gi|475587853|gb|EMT20676.1| Condensin
26,64 220,50 186,89 283,05 173,45 76,37 65,69 64,84 29,20 0,78 0,21 0,27 #N/A 
24,51 7,28 2,85 7,20 6,87 0,00 0,00 0,00 0,00 0,78 0,00 0,00 vacuolar defense protein gi|45862004|gb|AAS78780.1| putative vacuolar defense protein [Triticum aestivum]
165,20 112,33 121,43 135,53 89,76 60,14 41,40 52,75 39,90 0,78 0,33 0,42 #N/A 
974,12 1064,00 1004,64 1192,17 1006,31 541,26 170,98 592,34 249,15 0,78 0,29 0,36 transcription factor une10-like isoform 1 gi|326518931|dbj|BAJ92626.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
67,14 97,77 96,76 82,76 98,25 43,91 34,20 25,28 53,53 0,79 0,33 0,42 hypothetical protein F775_09269 gi|475550912|gb|EMT11552.1| hypothetical protein F775_09269 [Aegilops tauschii]
57,55 91,53 69,25 88,75 69,54 43,91 22,50 34,07 28,22 0,79 0,32 0,40 dimethylaniline monooxygenase (n-oxide-forming) 6 gi|326507230|dbj|BAJ95692.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
41,57 81,13 75,89 38,38 42,45 27,68 16,20 32,97 13,63 0,79 0,30 0,38 protein zinc induced facilitator-like 1 gi|326519156|dbj|BAJ96577.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
177,98 196,57 210,60 170,31 195,68 73,50 48,60 37,36 79,81 0,79 0,24 0,31 low quality protein: nucleoside-triphosphatase-like gi|475617700|gb|EMT30219.1| Nucleoside
83,13 90,49 80,64 103,15 100,67 22,91 18,90 27,47 37,96 0,79 0,23 0,29 protein real-time-like gi|474043606|gb|EMS53397.1| hypothetical protein TRIUR3_00756 [Triticum urartu]
352,77 727,01 626,12 642,86 447,16 258,70 282,57 239,57 191,73 0,79 0,31 0,40 50s ribosomal protein chloroplastic gi|475558039|gb|EMT12976.1| 50S ribosomal protein 6, chloroplastic [Aegilops tauschii]
9169,93 9808,95 13068,88 11864,09 9435,60 7576,63 4874,87 6053,10 3479,34 0,79 0,40 0,50 photosystem i reaction center subunit chloroplastic gi|473789781|gb|EMS46316.1| Photosystem I reaction center subunit 
3372,11 4690,74 4715,84 5270,00 3148,70 1953,10 1611,76 2138,58 1577,63 0,79 0,32 0,41 lactoylglutathione lyase 
gi|326487496|dbj|BAJ89732.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326490531|dbj|BAJ84929.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326507024|dbj|BAJ9558
gi|326515960|dbj|BAJ88003.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326521300|dbj|BAJ96853.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
1127,59 1730,68 1622,23 1847,02 1174,09 1012,83 850,42 650,59 706,57 0,80 0,40 0,51 50s ribosomal protein chloroplastic-like 
gi|326500078|dbj|BAJ90874.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532034|dbj|BAK01393.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532788|dbj|BAJ89239.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgar
57,55 63,44 39,84 61,17 52,96 32,46 13,50 31,87 13,63 0,80 0,34 0,42 protein tprxl-like gi|326506444|dbj|BAJ86540.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
198,23 307,86 298,83 379,00 367,91 147,96 249,28 67,04 124,57 0,80 0,35 0,44 #N/A 
1138,25 2312,09 1501,75 1680,31 1795,10 910,69 254,68 1266,01 403,90 0,80 0,31 0,39 nadp-dependent malic enzyme 1 gi|326492730|dbj|BAJ90221.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
90,59 98,81 59,77 83,96 121,29 24,82 29,70 40,66 23,36 0,80 0,26 0,33 TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_681769 gi|414875624|tpg|DAA52755.1| TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_681769 [Zea mays]
545,68 665,65 731,42 743,60 499,31 325,52 339,27 313,20 296,84 0,80 0,39 0,48 
fkbp-type peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 
chloroplastic gi|475574946|gb|EMT17123.1| Putative FKBP
25,58 36,40 25,61 50,37 23,45 12,41 2,70 15,39 9,73 0,80 0,24 0,30 hypothetical protein F775_18298 gi|475525464|gb|EMT07167.1| hypothetical protein F775_18298 [Aegilops tauschii]
936,82 1008,87 865,19 1084,22 890,68 588,03 191,68 693,45 149,88 0,80 0,34 0,42 photosystem ii reaction center psb28 chloroplastic gi|326519394|dbj|BAJ96696.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
233,40 216,34 233,37 217,08 166,57 122,19 67,49 101,10 85,65 0,80 0,36 0,45 Hexokinase-6 gi|473913267|gb|EMS49684.1| Hexokinase
127,11 62,88 102,97 63,56 115,14 57,41 28,64 11,70 54,95 8,76 0,82 0,25 0,31 microtubule-associated protein tortifolia1-like gi|474366816|gb|EMS63530.1| hypothetical protein TRIUR3_16378 [Triticum urartu]
5754,28 2791,27 3993,89 3870,57 4134,20 3101,40 2009,43 757,73 2222,11 808,76 0,82 0,31 0,38 geranylgeranyl diphosphate chloroplastic gi|475559300|gb|EMT13311.1| Geranylgeranyl diphosphate reductase, chloroplastic [Aegilops tauschii]
95,71 37,30 67,60 29,41 64,77 50,54 19,09 8,10 20,88 4,87 0,82 0,20 0,25 erecta-like kinase gi|386646755|gb|AFJ14786.1| ERECTA
647,51 557,40 617,80 665,97 432,97 515,08 315,97 186,28 302,22 119,71 0,82 0,34 0,41 non-symbiotic hemoglobin gi|475566186|gb|EMT14978.1| Non
9080,04 3481,89 5675,69 7341,76 6985,08 4441,66 3090,98 2994,93 2578,17 3174,72 0,82 0,40 0,48 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic-like 
gi|326508082|dbj|BAJ86784.1| predicted protein [Hordeum 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
191,41 128,96 113,37 149,89 128,33 128,57 83,05 36,90 67,04 51,58 0,82 0,38 0,46 Hexokinase-6 gi|475502452|gb|EMT04435.1| Hexokinase
179,45 82,06 109,21 92,02 101,95 94,20 46,78 20,70 46,16 28,22 0,82 0,29 0,36 cyclase expressed gi|300681463|emb|CBH32557.1| cyclase/dehydrase, putative, expressed [Triticum aestivum]
17672,58 8631,72 14531,93 12536,68 16920,60 13240,48 6880,73 3618,58 5514,60 1983,47 0,83 0,26 0,31 duf246 domain-containing protein at1g04910-like gi|326513480|dbj|BAK06980.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
207,86 87,39 126,89 176,45 153,52 122,91 96,41 49,50 89,02 34,06 0,83 0,38 0,46 predicted protein gi|326528727|dbj|BAJ97385.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
924,15 616,02 630,29 711,50 574,49 560,77 452,48 233,98 343,98 210,22 0,83 0,42 0,50 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase flavanone 4-
reductase gi|474139785|gb|EMS56505.1| Bifunctional dihydroflavonol 4
37,38 45,83 28,08 25,61 45,58 30,32 14,32 13,50 12,09 12,65 0,83 0,34 0,41 protein real-time-like gi|475600578|gb|EMT24578.1| hypothetical protein F775_21271 [Aegilops tauschii]
118,14 60,75 80,09 70,20 67,16 46,09 16,23 18,90 16,48 26,28 0,83 0,25 0,30 predicted protein gi|326531908|dbj|BAK01330.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
465,07 225,94 278,74 286,50 296,24 266,43 150,83 141,29 145,06 116,79 0,84 0,41 0,49 predicted protein gi|326532098|dbj|BAK01425.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5139,67 1998,33 3340,72 2592,72 3240,68 2321,10 1274,39 755,03 1144,02 782,49 0,84 0,29 0,34 thylakoid lumenal kda chloroplastic-like gi|357146891|ref|XP_003574148.1| PREDICTED: thylakoid lumenal 17.4 kDa protein, chloroplastic
146,55 38,37 86,33 40,79 93,55 74,80 23,86 20,70 25,28 7,79 0,84 0,22 0,26 anthranilate n-benzoyltransferase protein 2 gi|475548198|gb|EMT11026.1| Anthranilate 
486,00 258,98 374,43 481,92 385,00 292,31 247,24 150,29 193,42 93,43 0,84 0,37 0,45 photosystem i reaction center subunit chloroplastic gi|475456728|gb|EMT01873.1| Photosystem I reaction center subunit XI, chloroplastic [Aegilops tauschii]
40,38 28,78 22,88 31,31 44,38 25,88 24,82 9,00 8,79 6,81 0,84 0,33 0,40 
chloroplast light-harvesting chlorophyll a b binding 
protein 
gi|31753114|gb|AAH53854.1| Unknown (protein for IMAGE:5194336), partial [Homo sapiens] gi|111494016|gb|AAI11385.1| Unknown 
(protein for IMAGE:5198300), partial [Homo sapiens]
411,23 138,55 226,74 206,81 236,27 154,04 117,42 53,10 108,80 23,36 0,84 0,31 0,37 pentatricopeptide repeat-containing protein gi|326488143|dbj|BAJ89910.1| 
197,39 52,22 220,50 71,15 197,89 85,71 9,55 2,70 4,40 4,87 0,84 0,03 0,04 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic 
gi|326496044|dbj|BAJ90643.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326503592|dbj|BAJ86302.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
26,92 5,33 13,52 18,02 20,39 28,30 7,64 5,40 4,40 4,87 0,84 0,23 0,28 #N/A 
592,18 260,05 332,82 524,61 507,33 382,47 264,42 87,29 258,26 63,26 0,85 0,33 0,39 hypothetical protein F775_26385 gi|475602513|gb|EMT25156.1| hypothetical protein F775_26385 [Aegilops tauschii]
2162,34 1072,17 1459,23 1333,83 1214,95 1174,09 691,13 521,05 834,11 468,13 0,85 0,41 0,49 hypothetical protein TRIUR3_32760 gi|474185393|gb|EMS57864.1| hypothetical protein TRIUR3_32760 [Triticum urartu]
29,91 9,59 17,68 11,38 19,19 18,19 1,91 3,60 2,20 2,92 0,85 0,14 0,16 predicted protein gi|326531908|dbj|BAK01330.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
357,40 208,89 273,54 197,32 268,66 239,35 116,46 114,29 135,17 105,11 0,85 0,41 0,48 cytochrome chloroplastic gi|475583358|gb|EMT19430.1| Cytochrome c6, chloroplastic [Aegilops tauschii]
155,52 200,37 93,61 106,25 110,34 97,84 2,86 5,40 57,15 34,06 0,85 0,21 0,24 cell number regulator 6-like gi|473984484|gb|EMS51681.1| hypothetical protein TRIUR3_07752 [Triticum urartu]
1659,89 564,86 1001,59 1049,23 1025,45 838,12 420,02 340,17 600,03 242,34 0,85 0,35 0,41 photosystem ii reaction center w chloroplastic-like gi|474383494|gb|EMS64749.1| Photosystem II reaction center W protein, chloroplastic [Triticum
559,28 309,07 437,87 390,85 376,60 294,74 260,60 97,19 227,49 84,67 0,85 0,38 0,45 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 gi|357114424|ref|XP_003559000.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 [Brachypodium distachyon]
883,78 401,80 625,09 575,84 644,06 483,95 328,38 248,38 285,73 246,23 0,85 0,41 0,48 potassium channel skor gi|473889017|gb|EMS48430.1| Potassium channel SKOR [Triticum urartu]
139,07 24,51 50,96 39,84 83,96 59,43 19,09 2,70 17,58 0,97 0,85 0,15 0,17 1204205c protein binding 
gi|82077|pir||F24039 chlorophyll a/b
3B,chlorophyll binding
203,37 114,04 118,57 138,51 153,52 186,79 89,73 49,50 67,04 35,04 0,85 0,34 0,40 #N/A 
2491,33 1012,49 1928,30 1946,67 2188,84 1278,81 1046,24 925,12 740,70 807,79 0,86 0,41 0,48 50s ribosomal protein chloroplastic-like gi|326499386|dbj|BAJ86004.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
598,16 285,63 496,12 512,28 545,71 327,48 264,42 172,78 245,07 217,03 0,86 0,41 0,48 protein fluorescent in blue chloroplastic gi|474060501|gb|EMS53972.1| Protein FLUORESCENT IN BLUE LIGHT, 
1363,80 379,42 1025,51 808,27 1019,46 762,51 422,89 291,57 351,67 328,96 0,86 0,33 0,39 ribonucleoprotein chloroplastic-like gi|326503656|dbj|BAJ86334.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
361,89 231,27 247,54 177,40 227,88 263,20 162,28 43,20 86,82 30,17 0,86 0,30 0,35 hypothetical protein TRIUR3_21136 gi|473821626|gb|EMS47023.1| hypothetical protein TRIUR3_21136 [Triticum urartu]
666,95 606,43 506,52 427,85 512,13 326,68 276,83 154,79 219,79 176,16 0,86 0,40 0,47 hypothetical protein F775_31117 gi|475460183|gb|EMT02005.1| hypothetical protein F775_31117 [Aegilops tauschii]
457,59 295,22 368,19 450,62 371,80 445,54 170,87 62,99 169,24 234,55 0,86 0,33 0,39 cer5-like protein gi|159459912|gb|ABW96353.1| CER5
669,94 409,26 534,60 489,51 538,51 392,58 315,02 179,98 284,63 174,21 0,86 0,42 0,49 predicted protein gi|326501326|dbj|BAJ98894.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1757,09 479,60 1166,96 852,85 1188,57 974,37 526,94 545,35 478,05 372,75 0,86 0,39 0,46 thylakoid lumenal 15 kda protein chloroplastic-like 
gi|326523645|dbj|BAJ92993.1| 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8670,30 2750,77 4816,59 3562,26 5469,09 3670,66 2385,54 486,86 2193,53 362,05 0,87 0,27 0,31 peroxisomal membrane protein 2 gi|475490423|gb|EMT03498.1| Peroxisomal membrane protein 2 [Aegilops tauschii]
400,77 146,01 217,38 214,40 211,09 222,37 65,87 32,40 83,52 36,01 0,87 0,22 0,25 #N/A 
524,88 181,18 237,14 279,86 292,64 258,35 171,83 82,79 151,66 112,90 0,87 0,42 0,49 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
at1g09900-like gi|475617684|gb|EMT30207.1| hypothetical protein F775_08031 [Aegilops tauschii]
303,57 132,16 198,65 248,55 225,48 152,02 112,64 57,59 125,28 57,42 0,87 0,37 0,43 #N/A 
614,61 235,54 328,66 368,08 314,23 255,52 185,19 44,10 170,34 58,39 0,87 0,31 0,36 protein faf- chloroplastic-like gi|326507970|dbj|BAJ86728.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
396,47 535,64 358,60 787,98 424,11 176,60 60,29 195,62 50,61 0,88 0,20 0,23 cbl-interacting protein kinase 5 gi|474173251|gb|EMS57676.1| CBL
206,76 194,49 286,50 208,69 313,74 92,60 35,10 56,05 98,30 0,89 0,25 0,28 hypothetical protein F775_29518 gi|475614201|gb|EMT29008.1| hypothetical protein F775_29518 [Aegilops tauschii]
7,46 20,80 27,51 23,99 20,62 7,64 3,60 6,59 3,89 0,89 0,21 0,23 zf-hd homeobox protein at4g24660-like gi|125564040|gb|EAZ09420.1| hypothetical protein OsI_31693 [Oryza sativa Indica Group]
140,68 153,93 105,30 122,33 149,59 51,55 46,80 65,94 45,74 0,89 0,35 0,40 auxin-binding protein gi|326501644|dbj|BAK02611.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
30,91 45,76 35,10 52,77 44,07 17,18 1,80 25,28 12,65 0,89 0,29 0,32 hypothetical protein OsJ_21411 gi|222635617|gb|EEE65749.1| hypothetical protein OsJ_21411 [Oryza sativa Japonica Group]
41,57 47,84 37,00 51,57 33,56 23,86 11,70 12,09 6,81 0,89 0,29 0,32 pectinesterase qrt1 gi|475599258|gb|EMT24197.1| Pectinesterase QRT1 [Aegilops tauschii]
709,81 1291,77 891,75 1165,78 1228,27 565,12 171,88 620,91 321,17 0,89 0,33 0,37 hypothetical protein TRIUR3_13829 gi|474091732|gb|EMS54926.1| hypothetical protein TRIUR3_13829 [Triticum urartu]
42,63 105,05 62,61 35,98 57,01 2,86 1,80 7,69 6,81 0,90 0,07 0,07 cell number regulator 2-like gi|326496983|dbj|BAJ98518.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
477,47 660,45 497,10 671,64 631,52 416,20 142,19 375,85 148,91 0,90 0,40 0,44 predicted protein gi|326488427|dbj|BAJ93882.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
717,27 1436,34 1633,61 1488,41 1612,76 751,27 502,16 925,33 658,88 0,90 0,41 0,46 otu-like cysteine protease-like gi|475572559|gb|EMT16532.1| hypothetical protein F775_08207 [Aegilops tauschii]
41,57 43,68 72,10 50,37 50,13 29,59 5,40 29,67 9,73 0,90 0,31 0,34 major facilitator superfamily expressed gi|475598493|gb|EMT23954.1| Metacaspase
1281,06 1139,92 1253,19 1621,54 1406,57 747,45 643,44 858,29 473,00 0,91 0,45 0,50 hypothetical protein TRIUR3_07308 gi|473777884|gb|EMS46019.1| hypothetical protein TRIUR3_07308 [Triticum urartu]
863,28 1428,02 1311,06 1333,69 1375,03 855,32 260,98 626,41 525,55 0,91 0,38 0,42 hypothetical protein TRIUR3_13829 gi|474091732|gb|EMS54926.1| hypothetical protein TRIUR3_13829 [Triticum urartu]
36,24 54,08 48,38 47,97 53,37 21,96 9,90 36,27 9,73 0,91 0,35 0,38 predicted protein gi|326532698|dbj|BAJ89194.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
139,62 71,77 55,02 88,75 67,52 21,00 0,00 25,28 36,01 0,91 0,26 0,29 thaumatin-like protein tlp5 
gi|326508997|dbj|BAJ86891.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326526365|dbj|BAJ97199.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
1746,81 2222,64 2182,89 2359,14 2183,63 1231,43 660,54 1392,39 777,62 0,91 0,41 0,45 zinc finger protein gi|255642812|gb|ACU21592.1| Zinc finger protein [Triticum aestivum]
23,45 12,48 4,74 26,39 11,72 3,82 0,90 5,49 1,95 0,91 0,20 0,22 fusarium resistance protein i2c-5-like gi|475581698|gb|EMT18917.1| hypothetical protein F775_22329 [Aegilops tauschii]
2444,89 3736,99 4482,47 4571,97 4110,13 2754,97 969,21 2067,15 692,95 0,91 0,35 0,38 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475466922|gb|EMT02225.1| Chlorophyll a
104,45 135,21 85,38 128,33 71,97 51,55 18,90 42,86 23,36 0,91 0,30 0,32 #N/A 
984,78 1578,83 1657,33 1799,04 1472,47 1071,06 695,64 811,04 603,41 0,92 0,45 0,49 Glucoamylase gi|475580681|gb|EMT18662.1| Glucoamylase [Aegilops tauschii]
538,22 776,94 693,48 775,99 595,94 377,07 219,58 530,80 227,74 0,92 0,44 0,48 
6-phosphofructo-2-kinase (ec ) fructose- 6-
bisphosphate 2-phosphatase (ec ) 
gi|46981345|gb|AAT07663.1| putative 6
[Oryza sativa Japonica Group] gi|50080286|gb|AAT69621.1| putative 6
phosphatase [Oryza sativa Japonica Group] gi|222630313|gb|EEE62445.1| hypothetical protein O
395,40 388,99 362,39 478,55 456,46 258,70 141,29 261,55 156,69 0,92 0,45 0,49 sentrin-specific protease 2 gi|474087018|gb|EMS54721.1| Sentrin
7037,32 8293,56 7443,27 9062,38 7818,39 6043,55 2418,98 5520,10 2305,61 0,92 0,46 0,50 myosin-j heavy chain gi|53749310|gb|AAU90169.1| putative polyprotein [Oryza sativa Japonica 
220,62 275,62 339,62 396,99 324,65 217,65 65,69 224,19 71,05 0,92 0,40 0,43 hypothetical protein TRIUR3_27561 gi|474304885|gb|EMS61718.1| hypothetical protein TRIUR3_27561 [Triticum urartu]
116,17 142,49 123,33 127,13 107,54 38,18 23,40 71,43 24,33 0,92 0,29 0,31 
low quality protein: btb poz domain-containing 
protein at3g50780-like gi|475562679|gb|EMT14102.1| hypothetical protein F775_07870 
1655,15 2204,96 1855,60 2239,21 2261,26 1255,29 884,62 1109,95 1026,77 0,92 0,46 0,50 mads-box transcription factor 10 
gi|108795021|gb|ABG21009.1| MADS2 [Triticum aestivum] gi|161158780|emb|CAM59048.1| MIKC
WM7 [Triticum aestivum] 
156,67 260,02 218,19 293,84 190,83 106,91 39,60 158,25 33,09 0,92 0,32 0,35 enth domain-containing 
gi|326490928|dbj|BAJ90131.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326496266|dbj|BAJ94595.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326528555|dbj|BAJ93459.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vu
1186,21 1870,05 1951,41 1881,80 1356,03 1027,15 535,45 849,50 577,13 0,92 0,39 0,42 
photosystem ii stability assembly factor chloroplastic-
like gi|475519847|gb|EMT06410.1| hypothetical protein F775_32419 [Aegilops tauschii]
141,75 173,69 196,37 253,07 272,10 126,01 57,59 79,13 36,01 0,92 0,31 0,33 purple acid phosphatase 4-like gi|357156498|ref|XP_003577477.1| PREDICTED: purple acid 
1709,50 2091,59 2051,97 2583,43 1923,67 1445,26 758,63 1381,40 708,52 0,92 0,46 0,50 chaperone protein dnaj gi|326512528|dbj|BAJ99619.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
114,04 111,29 80,64 70,76 204,98 16,23 16,20 36,27 7,79 0,92 0,15 0,16 hypothetical protein TRIUR3_10954 gi|474256785|gb|EMS60405.1| hypothetical protein TRIUR3_10954 
39,43 47,84 38,90 45,58 64,28 10,50 12,60 9,89 25,30 0,93 0,27 0,30 hypothetical protein TRIUR3_26155 gi|474001161|gb|EMS52230.1| hypothetical protein TRIUR3_26155 [Triticum urartu]
1070,04 1543,47 1426,80 1628,73 1325,71 857,23 491,36 985,77 599,52 0,93 0,46 0,50 6-phosphofructo-2-kinase fructose- -biphosphatase 1 gi|474072205|gb|EMS54389.1| 6
6,39 11,44 5,69 9,59 10,51 0,00 0,90 1,10 0,97 0,93 0,07 0,08 #N/A 
44,76 59,28 56,92 70,76 46,90 21,00 18,00 24,18 14,60 0,93 0,31 0,33 #N/A 
244,06 413,95 275,11 395,79 385,70 183,28 204,28 160,45 161,56 0,93 0,45 0,48 inorganic pyrophosphatase 2-like gi|357135424|ref|XP_003569309.1| PREDICTED: inorganic pyrophosphatase 2
537,15 783,18 1066,31 991,87 794,45 515,48 98,99 456,07 150,85 0,93 0,31 0,34 udp-glycosyltransferase 73d1-like 
gi|326520439|dbj|BAK07478.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
908,04 1705,72 1572,90 1649,12 1038,65 725,49 746,93 472,55 893,44 0,94 0,45 0,48 alpha-amylase chloroplastic-like gi|475570720|gb|EMT16094.1| Alpha
530,76 691,65 552,13 781,98 670,74 484,94 168,29 416,51 143,07 0,94 0,42 0,45 predicted protein gi|326528087|dbj|BAJ89095.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1136,12 2090,55 2146,84 2384,33 1516,13 1142,65 915,22 953,90 945,99 0,94 0,46 0,49 cytochrome p450 94a1 
gi|326495610|dbj|BAJ85901.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326531880|dbj|BAK01316.1| predicted 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
237,67 436,83 443,03 500,13 472,22 291,15 89,99 273,64 145,01 0,94 0,41 0,43 auxin-responsive protein iaa10-like gi|326493752|dbj|BAJ85337.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,85 36,24 36,40 14,23 32,38 29,11 7,64 0,00 8,79 0,00 0,96 0,14 0,15 #N/A 
31,40 11,72 22,88 17,08 23,99 9,30 4,77 4,50 2,20 0,00 0,96 0,15 0,16 rhomboid-like protein 10 
gi|334182855|ref|NP_001185093.1| RHOMBOID
protein 10 [Arabidopsis thaliana]
1846,81 992,24 1199,21 1076,74 1356,48 1004,69 680,63 347,37 695,64 349,39 0,96 0,43 0,45 endo- -beta-d-glucanase gi|475535173|gb|EMT08698.1| Endo
170,48 128,96 190,33 119,53 169,11 118,06 86,87 32,40 31,87 18,49 0,96 0,27 0,28 receptor protein kinase 1 gi|475560694|gb|EMT13619.1| Putative receptor protein kinase ZmPK1 [Aegilops tauschii]
198,89 71,41 116,49 66,41 130,73 109,16 24,82 26,10 43,96 27,25 0,96 0,28 0,29 
serine threonine-protein phosphatase 7 long form 
homolog gi|357116616|ref|XP_003560076.1| PREDICTED: serine/threonine
28,41 21,32 30,16 37,00 21,59 44,07 5,73 5,40 5,49 15,57 0,96 0,23 0,24 tyrosine dopa decarboxylase 3-like gi|326502622|dbj|BAJ98939.1| predicted protein [Hordeum v
152,53 88,46 98,81 68,30 98,35 59,84 36,27 26,10 49,45 20,44 0,96 0,39 0,41 #N/A 
5459,69 2622,87 3932,52 3046,18 4089,82 3262,31 2110,61 742,43 1779,22 672,51 0,96 0,36 0,37 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100833492 gi|357139185|ref|XP_003571165.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100833492 [Brachypodium distachyon]
104,68 49,03 70,73 73,05 61,17 57,01 39,14 12,60 34,07 6,81 0,96 0,34 0,35 oligopeptide transporter 7 gi|474387999|gb|EMS65129.1| Oligopeptide 
52,34 54,35 92,57 74,00 91,15 83,29 25,77 12,60 54,95 24,33 0,97 0,34 0,35 sugar transport protein 5-like gi|357142655|ref|XP_003572646.1| PREDICTED: sugar transport protein 5
113,65 87,39 101,93 84,43 104,34 111,18 60,14 30,60 53,85 32,12 0,97 0,43 0,44 sentrin-specific protease 2 gi|474087018|gb|EMS54721.1| Sentrin
1769,05 830,24 1072,32 832,93 1110,61 635,16 381,84 268,18 367,05 281,27 0,97 0,35 0,36 
rhodanese-like domain-containing protein 
chloroplastic-like gi|473758990|gb|EMS45759.1| hypothetical protein TRIUR3_22780 [Triticum urartu]
4326,18 1934,38 3187,83 2770,12 3387,00 2936,04 1699,18 1065,51 1905,60 1234,07 0,97 0,47 0,48 
6-phosphofructo-2-kinase fructose- -biphosphatase 1-
like gi|326524708|dbj|BAK04290.1| predicted 
92,71 30,91 92,57 74,00 79,16 50,13 30,55 31,50 27,47 32,12 0,98 0,40 0,41 50s ribosomal protein chloroplastic gi|475558039|gb|EMT12976.1| 50S ribosomal protein 6, chloroplastic [Aegilops tauschii]
43,37 18,12 22,88 30,36 31,18 33,15 13,36 1,80 17,58 1,95 0,98 0,29 0,30 predicted protein gi|326506444|dbj|BAJ86540.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
601,15 434,84 398,35 344,37 436,57 438,26 219,56 102,59 234,08 118,74 0,98 0,41 0,42 #N/A 
237,77 170,52 185,13 149,89 197,89 168,59 119,32 28,80 94,51 21,41 0,98 0,37 0,38 alternative oxidase gi|19912727|dbj|BAB88646.1| alternative oxidase [Triticum aestivum]
185,43 133,22 150,81 110,99 153,52 138,68 61,09 27,90 68,14 72,02 0,98 0,41 0,41 floral homeotic protein gi|53830035|gb|AAU94925.1| floral homeotic protein [Triticum carthlicum]
859,85 315,47 621,96 626,12 678,84 608,07 350,34 81,89 254,96 123,60 0,99 0,32 0,32 Alpha-amylase gi|474234385|gb|EMS59541.1| Alpha
1230,71 406,06 874,70 731,42 939,10 772,22 296,88 223,18 304,41 225,79 0,99 0,31 0,32 cytochrome chloroplastic gi|475583358|gb|EMT19430.1| Cytochrome c6, chloroplastic [Aegilops tauschii]
64,30 29,84 64,48 38,90 53,97 40,03 29,59 9,00 20,88 15,57 1,00 0,38 0,38 morc family cw-type zinc finger protein 3 gi|475594096|gb|EMT22600.1| MORC family CW
146,55 63,95 136,25 120,48 98,35 112,80 33,41 36,00 93,41 28,22 1,00 0,41 0,41 multidrug and toxin extrusion protein 1-like gi|326515342|dbj|BAK03584.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
167,48 88,46 127,93 150,84 158,32 160,91 61,09 20,70 56,05 59,37 1,00 0,33 0,33 predicted protein 
gi|326508222|dbj|BAJ99378.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326517204|dbj|BA
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
 AA_H_4 AA_12_1 AA_12_2 AA_12_3 AA_12_4 AA_22_1 AA_22_2 AA_22_3 AA_22_4 12 vs H 22 vs H 
22 vs 
12 Anotación funcional  Proteína mas similar (BLASTX NCBI)
0,00 1,07 505,48 446,82 454,56 533,68 2,86 0,90 3,30 529,44 863,20 238,65 0,28 l-type lectin-domain containing receptor kinase -like gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L
0,00 0,00 107,13 70,20 100,75 91,78 0,00 0,00 0,00 72,02 351,63 68,47 0,19 hypothetical protein TRIUR3_12653 gi|474389567|gb|EMS65232.1| hypothetical protein TRIUR3_12653 [Triticum urartu]
0,00 1,07 75,93 113,84 155,92 257,54 116,46 132,29 131,88 216,06 175,85 173,94 0,99 #N/A 
0,00 13,86 442,03 560,66 717,22 1072,61 499,25 860,32 562,67 838,93 142,21 140,62 0,99 zinc transporter 10 gi|474221643|gb|EMS59281.1| Zinc transporter 10 [Triticum urartu]
1,50 1,07 73,85 90,12 79,16 71,56 0,95 0,00 0,00 84,67 122,87 33,43 0,27 #N/A 
0,00 2,13 28,08 35,10 40,78 82,07 9,55 32,40 8,79 90,51 87,28 66,26 0,76 protein argonaute 1a gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein argonaute 1A [Triticum urartu]
0,00 1,07 15,60 17,08 23,99 33,96 14,32 13,50 13,19 22,38 85,03 59,48 0,70 #N/A 
0,00 1,07 33,28 18,97 26,39 10,92 13,36 3,60 10,99 6,81 84,03 32,62 0,39 serine threonine-protein kinase gi|475530198|gb|EMT07873.1| Putative serine/threonine
5,98 0,00 127,93 58,82 125,93 88,95 9,55 15,30 0,00 40,88 67,14 10,99 0,16 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475592272|gb|EMT22028.1| Cysteine
1,50 6,39 107,13 130,92 92,35 207,41 32,46 27,90 69,23 200,49 60,14 36,91 0,61 hypothetical protein TRIUR3_16954 gi|474384925|gb|EMS64871.1| hypothetical protein TRIUR3_16954 [Triticum urartu]
0,00 0,00 15,60 13,28 11,99 17,79 1,91 12,60 3,30 18,49 55,77 34,51 0,62 cyclopropane-fatty-acyl-phospholipid synthase gi|326532400|dbj|BAK05129.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 10,66 109,21 119,53 113,94 235,71 45,82 92,69 49,45 268,61 54,27 42,84 0,79 protein argonaute 1a gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein 
0,00 2,13 23,92 19,92 23,99 45,28 7,64 22,50 6,59 61,31 53,07 46,00 0,87 
malonyl-coenzyme a:anthocyanin 3-o-glucoside-6 -o-
malonyltransferase gi|473787148|gb|EMS46259.1| Malonyl
0,00 1,07 17,68 26,56 26,39 46,90 6,68 20,70 15,39 64,23 52,28 47,60 0,91 uncharacterized isomerase bh0283-like gi|326508010|dbj|BAJ86748.1| predicted 
1,50 1,07 122,73 64,51 101,95 100,27 17,18 22,50 13,19 51,58 47,43 12,72 0,27 transcription factor bhlh35 gi|326522925|dbj|BAJ88508.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,97 415,65 3398,96 3758,63 4190,57 9067,28 1046,24 2726,76 1702,30 9460,89 47,23 34,55 0,73 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
1,50 22,38 212,18 198,27 220,68 506,19 65,87 153,89 148,36 579,08 43,56 36,28 0,83 hypothetical protein F775_22622 gi|475624698|gb|EMT32715.1| hypothetical protein F775_22622 [Aegilops tauschii]
5,98 157,73 1224,17 1399,29 1585,56 3019,33 404,75 1141,10 554,98 2948,92 41,36 28,90 0,70 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
5,98 27,71 290,18 328,24 344,22 541,36 183,28 407,66 246,17 615,09 40,82 39,41 0,97 hypothetical protein F775_22624 gi|475624705|gb|EMT32722.1| hypothetical protein F775_22624 [Aegilops tauschii]
388,99 580,59 548,11 425,73 511,66 244,78 284,63 143,07 22,66 13,81 0,61 
spz2b_wheat ame: full=serpin-z2b ame: full= 2b ame: 
full=wsz2b ame: full=wzs3 gi gi|473793747|gb|EMS46390.1| Serpin-Z2B [Triticum urartu]
47,84 24,67 46,78 44,47 0,95 0,90 7,69 39,90 21,87 6,60 0,30 #N/A 
123,77 159,38 190,70 299,59 76,37 138,59 132,97 318,25 21,89 18,85 0,86 hypothetical protein F775_22624 gi|475624705|gb|EMT32722.1| hypothetical protein F775_22624 [Aegilops tauschii]
58,24 74,00 97,15 78,03 2,86 5,40 5,49 71,05 21,62 5,96 0,28 methyl- -binding domain-containing protein 2 gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl-CpG-binding domain
71,77 105,30 93,55 66,31 27,68 76,49 150,56 70,07 21,31 20,54 0,96 hexose carrier protein hex6 gi|473990701|gb|EMS51881.1| Hexose carrier protein HEX6 [Triticum urartu]
21,84 32,25 32,38 35,98 3,82 0,90 1,10 36,98 20,89 7,30 0,35 uncharacterized loc100193907 
gi|212721752|ref|NP_001132451.1| uncharacterized LOC100193907 [Zea mays] gi|194694424|gb|ACF81296.1| unknown [Zea mays] 
gi|414864897|tpg|DAA43454.1| TPA: putative protein kinase superfamily prote
4,16 10,44 6,00 10,11 0,00 8,10 0,00 20,44 20,53 19,08 0,93 #N/A 
3543,54 3571,74 4131,80 7867,71 1168,43 1979,82 2865,00 8028,27 20,07 14,74 0,73 retrotransposon unclassified gi|116311095|emb|CAH68023.1| OSIGBa0136O08
228,82 391,80 319,03 252,28 280,65 279,88 242,87 132,36 19,25 15,11 0,79 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
17,68 26,56 22,79 20,62 16,23 30,60 15,39 24,33 19,00 18,76 0,99 f-box lrr-repeat protein 23-like gi|475555715|gb|EMT12492.1| hypothetical protein F775_10963 [Aegilops tauschii]
803,98 573,00 651,25 923,43 562,26 365,37 406,62 286,13 18,40 10,10 0,55 hypothetical protein F775_24243 gi|475605081|gb|EMT25947.1| hypothetical protein F775_24243 [Aegilops tauschii]
6,24 7,59 13,19 10,51 3,82 5,40 13,19 12,65 17,61 16,45 0,93 #N/A 
169,53 328,24 211,09 183,55 211,92 272,68 202,21 145,01 17,39 16,21 0,93 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
1359,38 1452,41 1465,62 2678,10 661,54 1304,88 882,47 2795,15 17,26 14,01 0,81 hypothetical protein TRIUR3_12849 gi|473826933|gb|EMS47151.1| hypothetical protein TRIUR3_12849 [Triticum urartu]
5,20 12,33 9,59 8,49 6,68 7,20 0,00 11,68 16,93 12,15 0,72 #N/A 
529,40 440,18 492,94 359,42 479,21 331,17 487,94 286,13 16,50 14,35 0,87 cytochrome expressed gi|383100756|emb|CCG47987.1| cytochrome P450, putative, expressed [Triticum aestivum]
8,32 6,64 13,19 6,87 1,91 0,00 3,30 2,92 16,54 3,84 0,23 #N/A 
125,85 113,84 71,96 105,12 22,91 47,70 60,44 63,26 16,38 7,64 0,47 hypothetical protein TRIUR3_31418 gi|473846676|gb|EMS47391.1| hypothetical protein TRIUR3_31418 [Triticum urartu]
30,16 20,87 10,79 14,15 0,00 0,00 0,00 9,73 16,34 2,09 0,13 #N/A 
3974,13 4692,12 4335,69 6072,21 2140,21 2761,85 3995,83 4778,62 16,00 11,47 0,72 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
1389,54 1744,60 1490,81 2259,24 650,08 1446,17 1127,54 3030,68 15,75 14,31 0,91 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
136,25 132,81 152,32 123,31 5,73 67,49 36,27 93,43 15,24 5,68 0,37 #N/A 
42,64 40,79 29,98 25,07 23,86 15,30 23,08 24,33 14,93 9,33 0,63 cysteine-rich receptor-like protein kinase 39 gi|475513633|gb|EMT05638.1| Putative cysteine
12,48 11,38 9,59 8,89 0,00 0,00 0,00 7,79 14,16 2,60 0,18 hypothetical protein TRIUR3_25763 gi|473965180|gb|EMS51249.1| hypothetical protein TRIUR3_25763 [Triticum urartu]
195,53 141,35 143,92 141,51 0,95 83,69 37,36 135,28 14,12 5,84 0,41 Cucumisin gi|475490401|gb|EMT03493.1| Cucumisin [Aegilops tauschii]
609,48 688,73 652,45 1222,20 304,52 501,26 497,83 1096,84 13,81 10,45 0,76 glycine-rich rna-binding protein grp1a gi|399886791|gb|AFP52931.1| RBP1 [Hordeum vulgare]
600,12 717,19 748,40 798,50 77,32 61,19 28,57 916,79 13,58 5,14 0,38 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
47,84 37,95 38,38 84,90 7,64 13,50 0,00 41,85 13,33 4,01 0,30 rna exonuclease 4 
gi|297599826|ref|NP_001047886.2| Os02g0709000 [Oryza sativa Japonica Group] gi|255671203|dbj|BAF09800.2| Os02g0709000 [Oryza sati
Group] 
9,36 11,38 8,40 6,06 7,64 6,30 2,20 12,65 13,15 10,75 0,82 hypothetical protein TRIUR3_21471 gi|474185748|gb|EMS57886.1| hypothetical protein TRIUR3_21471 [Triticum urartu]
14,56 17,08 8,40 18,60 0,95 8,10 2,20 20,44 13,07 7,06 0,54 
rdr3_orysj ame: full=probable rna-dependent rna 
polymerase 3 short= 3 
gi|242051713|ref|XP_002455002.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_03g002800 [Sorghum bicolor] gi|241926977|gb|EES00122.1| hypo
SORBIDRAFT_03g002800 [Sorghum bicolor] 
72,81 83,48 80,36 106,33 13,36 10,80 6,59 127,49 12,56 5,79 0,46 #N/A 
61,36 55,02 49,17 62,67 3,82 41,40 0,00 81,75 12,34 6,86 0,56 #N/A 
2061,43 2071,90 1273,72 987,71 2708,19 1065,51 1434,15 1043,32 12,07 11,79 0,98 (+)-delta-cadinene synthase isozyme xc14 gi|474296586|gb|EMS61460.1| (+)-delta-cadinene synthase isozyme XC14 [Triticum urartu]
119,61 88,23 107,94 217,11 63,96 82,79 103,30 238,44 11,89 10,90 0,92 nuclear pore complex protein gi|475518275|gb|EMT06181.1| Nuclear pore complex protein [Aegilops tauschii]
134,17 130,92 88,75 94,61 8,59 1,80 16,48 38,93 11,84 1,74 0,15 microtubule-associated protein 70-3-like isoform x2 gi|474253584|gb|EMS60299.1| hypothetical protein TRIUR3_07011 [Triticum urartu]
16,64 12,33 10,79 12,94 0,00 4,50 0,00 9,73 11,75 3,17 0,27 hypothetical protein TRIUR3_29776 gi|474249894|gb|EMS60139.1| hypothetical protein TRIUR3_29776 [Triticum urartu]
417,07 332,98 290,25 165,36 239,60 60,29 213,20 142,09 11,77 6,40 0,54 udp-glucosyltransferase 13248 gi|326495802|dbj|BAJ85997.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1886,70 2548,13 2259,60 4371,72 1152,20 2014,92 1326,45 5595,17 11,70 10,67 0,91 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
719,73 1023,62 927,11 1237,16 411,43 719,94 849,50 1374,22 11,61 9,97 0,86 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
34,32 26,56 37,18 34,77 0,00 37,80 0,00 48,66 11,53 7,51 0,65 retrotransposon expressed gi|77555174|gb|ABA97970.1| retrotransposon protein, putative, unclassified, expressed [Oryza sativa Japonica Group]
109,21 168,86 130,73 139,48 34,37 14,40 42,86 289,05 11,46 7,96 0,69 ubiquitin family partial gi|82512|pir||PS0380 ubiquitin precursor - rice (fragment) gi|218189|dbj|BAA02241.1| poly
191,37 127,12 211,09 170,21 33,41 38,70 45,06 194,65 11,31 5,04 0,45 #N/A 
5,20 12,33 17,99 12,53 6,68 12,60 6,59 12,65 11,04 8,85 0,80 #N/A 
290,18 380,42 313,03 179,91 307,38 115,19 447,28 120,68 10,86 9,25 0,85 catalase isozyme 2 gi|475518107|gb|EMT06167.1| Catalase isozyme 2 [Aegilops tauschii]
19,76 19,92 22,79 24,66 0,00 0,00 3,30 28,22 10,74 3,89 0,36 #N/A 
153,93 131,87 172,71 279,37 75,41 124,19 123,08 347,45 10,66 9,68 0,91 #N/A 
434,75 512,28 458,16 845,80 183,28 395,96 363,76 1060,83 10,62 9,46 0,89 hypothetical protein F775_17324 gi|475624697|gb|EMT32714.1| hypothetical protein F775_17324 [Aegilops tauschii]
47,84 63,56 52,77 32,34 20,05 20,70 21,98 43,80 10,31 5,59 0,54 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|357154216|ref|XP_003576710.1| PREDICTED: probable auxin efflux carrier component 4
122,73 100,56 125,93 188,00 32,46 55,80 67,04 182,00 10,33 6,48 0,63 disease resistance protein rpm1 gi|475619638|gb|EMT30833.1| hypothetical protein F775_52654 [Aegilops tauschii]
346,34 264,68 233,88 353,76 273,97 236,68 156,05 92,46 9,93 6,29 0,63 hypothetical protein TRIUR3_29789 gi|473910535|gb|EMS49534.1| hypothetical protein TRIUR3_29789 [Triticum urartu]
5,98 7,46 21,84 39,84 47,97 35,98 10,50 69,29 9,89 32,12 8,13 6,80 0,84 dehydrin dhn3 gi|473744504|gb|EMS45466.1| Dehydrin DHN3 [Triticum urartu]
98,70 146,01 903,83 1575,74 662,05 803,35 511,66 234,88 706,63 1265,21 8,08 5,57 0,69 g-protein coupled receptor-associated sorting protein 2 gi|307208149|gb|EFN85637.1| hypothetical protein EAI_17606 [Harpegnathos saltator]
1697,27 1838,46 15067,57 23860,96 9527,73 11123,96 9040,03 3961,45 12478,74 20417,65 8,08 6,22 0,77 g-protein coupled receptor-associated sorting protein 2 gi|344239152|gb|EGV95255.1| G
4,49 1,07 22,88 23,72 26,39 24,26 14,32 4,50 3,30 27,25 8,02 4,07 0,51 #N/A 
104,68 2,13 224,66 215,35 152,32 270,07 143,19 55,80 1,10 158,64 7,76 3,23 0,42 flavonoid 3 -monooxygenase gi|475513602|gb|EMT05634.1| Flavonoid 3'
10,47 21,32 109,21 129,02 134,33 208,22 105,01 65,69 200,01 91,48 7,80 6,21 0,80 cysteine-rich receptor-like protein kinase 26 gi|474012697|gb|EMS52610.1| Cysteine
4,49 2,13 33,28 22,77 25,19 29,51 1,91 3,60 5,49 32,12 7,78 3,03 0,39 #N/A 
2,99 2,13 20,80 12,33 21,59 35,17 4,77 23,40 9,89 36,01 7,77 6,41 0,82 #N/A 
2,99 0,00 13,52 17,08 15,59 17,79 11,46 17,10 12,09 10,71 7,75 6,22 0,80 long cell-linked locus protein gi|357119976|ref|XP_003561708.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100830077 [Brachypodium distachyon]
14,95 12,79 75,93 110,05 115,14 58,22 79,23 33,30 100,01 41,85 7,72 5,47 0,71 #N/A 
0,00 4,26 6,24 9,49 10,79 14,55 15,27 0,00 7,69 13,63 7,73 6,88 0,89 #N/A 
8,97 2,13 29,12 39,84 57,57 47,30 0,95 3,60 3,30 36,98 7,67 1,98 0,26 methyl- -binding domain-containing protein 2 gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl
70,28 63,95 329,70 394,65 287,85 196,09 183,28 264,58 329,69 220,93 7,51 6,21 0,83 cytochrome p450 71a1 gi|473936822|gb|EMS50169.1| Cytochrome P450 71A1 [Triticum urartu]
234,78 224,88 1273,05 1292,09 1577,16 1739,71 1288,71 1007,01 1155,01 1332,37 7,47 6,08 0,81 hypothetical protein F775_07050 gi|475511748|gb|EMT05425.1| hypothetical protein F775_07050 [Aegilops tauschii]
2,99 0,00 8,32 10,44 9,59 10,51 2,86 10,80 5,49 11,68 7,44 5,90 0,79 dna topoisomerase 2 gi|474375323|gb|EMS64151.1| hypothetical protein TRIUR3_32704 [Triticum urartu]
2,99 3,20 14,56 11,38 22,79 30,73 8,59 8,10 29,67 26,28 7,46 6,82 0,91 zinc finger ccch domain-containing protein 37-like gi|326490069|dbj|BAJ94108.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,47 1,07 35,36 60,71 29,98 33,56 13,36 24,30 30,77 13,63 7,42 3,81 0,51 hypothetical protein TRIUR3_11776 gi|474186045|gb|EMS57906.1| hypothetical protein TRIUR3_11776 [Triticum urartu]
5,98 4,26 20,80 36,05 28,78 14,55 8,59 2,70 4,40 17,52 7,40 2,45 0,33 heat shock protein 101 gi|326531902|dbj|BAK01327.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,50 3,20 26,00 28,46 25,19 44,88 2,86 3,60 1,10 31,14 7,36 2,29 0,31 #N/A 
2,99 0,00 21,84 17,08 22,79 24,66 15,27 2,70 14,29 20,44 7,32 4,47 0,61 #N/A 
17,94 22,38 132,09 140,40 92,35 244,20 41,05 60,29 69,23 229,69 7,32 4,81 0,66 #N/A 
2,99 2,13 21,84 8,54 9,59 13,75 2,86 1,80 12,09 29,20 7,30 6,25 0,86 hypothetical protein TRIUR3_07346 gi|474066907|gb|EMS54190.1| hypothetical protein TRIUR3_07346 [Triticum urartu]
44,86 40,50 183,05 206,81 236,27 172,23 238,65 145,79 105,50 160,58 7,25 5,91 0,81 wall-associated receptor kinase 3-like gi|475491730|gb|EMT03596.1| Wall
35,89 17,05 200,73 77,79 121,14 189,21 0,00 41,40 8,79 72,02 7,24 1,50 0,21 salicylate o-methyltransferase-like gi|514726798|ref|XP_004956069.1| PREDICTED: salicylate O
1218,75 1947,17 20621,57 20396,41 22670,34 10870,46 17157,92 5645,20 21061,65 3353,79 7,23 4,58 0,63 
ribulose bisphosphate carboxylase oxygenase activase 
chloroplastic gi|474153434|gb|EMS57011.1| Ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase B, chloroplastic [Triticum urartu]
4,49 12,79 63,44 55,02 40,78 29,92 39,14 22,50 42,86 39,90 7,15 5,45 0,76 auxin-induced protein 5ng4 gi|475609053|gb|EMT27247.1| Auxin
10,47 38,37 96,73 129,02 93,55 126,95 38,18 110,69 140,67 124,57 7,14 6,63 0,93 #N/A 
1,50 2,13 14,56 15,18 16,79 12,94 14,32 6,30 17,58 8,76 7,12 5,62 0,79 #N/A 
5,98 1,07 19,76 31,31 15,59 38,81 18,14 3,60 21,98 28,22 7,00 4,78 0,68 nuclear transcription factor y subunit a-2 gi|474436811|gb|EMS68247.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
1,50 6,39 27,04 34,15 9,59 22,64 15,27 7,20 10,99 20,44 6,90 3,98 0,58 hypothetical protein TRIUR3_25792 gi|474073653|gb|EMS54455.1| hypothetical protein TRIUR3_25792 [Triticum urartu]
10,47 3,20 28,08 26,56 23,99 28,71 12,41 3,60 3,30 15,57 6,81 2,21 0,32 #N/A 
5,98 1,07 12,48 9,49 16,79 8,89 0,00 0,00 0,00 8,76 6,76 1,24 0,18 
interactor of constitutive active rops chloroplastic-like 
isoform 1 gi|326509277|dbj|BAJ91555.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,45 13,86 75,93 93,92 80,36 116,84 62,05 26,10 36,27 87,59 6,77 3,91 0,58 squamosa promoter-binding-like protein 18 gi|475606516|gb|EMT26420.1| Squamosa promoter
4,49 4,26 18,72 16,13 20,39 18,60 0,95 2,70 1,10 16,55 6,72 1,94 0,29 hypothetical protein F775_14630 gi|475421134|gb|EMT01064.1| hypothetical protein F775_14630 [Aegilops tauschii]
1,50 2,13 30,16 15,18 33,58 14,96 1,91 0,90 3,30 14,60 6,70 1,48 0,22 hypothetical protein TRIUR3_17200 gi|474099704|gb|EMS55190.1| hypothetical protein TRIUR3_17200 [Triticum urartu]
28,41 0,00 47,84 46,48 45,58 55,39 0,00 22,50 0,00 33,09 6,63 1,89 0,28 #N/A 
23,93 18,12 91,53 160,33 118,74 50,94 73,50 33,30 43,96 53,53 6,64 3,22 0,48 heat shock protein 101 gi|110623253|emb|CAI94865.2| heat shock protein 101 [Triticum durum]
1,50 3,20 14,56 22,77 20,39 19,00 13,36 9,90 15,39 22,38 6,66 5,30 0,80 mitogen-activated protein kinase kinase 1 gi|475608831|gb|EMT27166.1| Mitogen
456,10 294,15 1945,98 1488,46 1637,13 1905,07 189,01 426,56 179,13 880,78 6,61 1,59 0,24 #N/A 
4,49 2,13 34,32 43,64 34,78 35,98 28,64 28,80 4,40 54,50 6,60 5,17 0,78 #N/A 
13,46 9,59 49,92 92,02 64,77 63,88 60,14 45,90 80,22 69,10 6,59 6,22 0,94 mitogen-activated protein kinase kinase 2-like gi|357110784|ref|XP_003557196.1| PREDICTED: mitogen
2,99 2,13 19,76 13,28 13,19 18,60 13,36 2,70 1,10 11,68 6,58 2,93 0,44 #N/A 
5,98 2,13 17,68 17,08 16,79 16,98 0,00 10,80 0,00 20,44 6,54 2,98 0,46 #N/A 
5,98 4,26 63,44 54,07 79,16 82,48 51,55 16,20 43,96 61,31 6,52 4,04 0,62 hypothetical protein F775_00047 gi|475581153|gb|EMT18765.1| hypothetical protein F775_00047 [Aegilops tauschii]
73,27 1,07 150,81 132,81 94,75 136,25 81,14 36,90 3,30 96,35 6,44 2,73 0,42 flavonoid 3 -monooxygenase-like gi|326491823|dbj|BAJ98136.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
26,92 3,20 45,76 61,66 65,96 67,92 24,82 27,00 2,20 29,20 6,37 2,20 0,34 serine carboxypeptidase-like 34 gi|475587725|gb|EMT20638.1| Serine 
4,49 4,26 27,04 18,97 21,59 25,07 22,91 6,30 40,66 22,38 6,38 6,35 1,00 udp-glucosyltransferase 13248 gi|475604546|gb|EMT25768.1| Putative UDP
122,62 0,00 192,41 174,56 199,09 217,51 0,95 92,69 0,00 189,78 6,34 2,29 0,36 hypothetical protein F775_24782 gi|475627915|gb|EMT33827.1| hypothetical protein F775_24782 [Aegilops tauschii]
16,45 1,07 35,36 30,36 25,19 26,28 0,95 17,10 1,10 25,30 6,31 2,39 0,38 #N/A 
16,45 3,20 36,40 43,64 27,59 37,60 0,95 35,10 1,10 45,74 6,30 3,59 0,57 #N/A 
19,44 7,46 66,56 62,61 87,55 32,34 29,59 20,70 47,26 30,17 6,06 3,11 0,51 #N/A 
61,36 68,30 45,58 52,96 19,09 7,20 17,58 61,31 5,64 2,60 0,46 auxin response factor 5 gi|475502221|gb|EMT04413.1| Auxin response factor 5 [Aegilops tauschii]
164,33 136,61 184,70 185,57 12,41 75,59 29,67 142,09 5,62 2,18 0,39 
katanin p80 wd40 repeat-containing subunit b1 
homolog 1-like gi|326521700|dbj|BAK00426.1| predicted protein 
106,09 129,97 151,12 161,32 29,59 56,69 46,16 172,26 5,61 3,12 0,56 eukaryotic translation initiation factor 5a-4 gi|473986991|gb|EMS51734.1| Eukaryotic translation initiation factor 5A
22,88 41,74 32,38 54,99 8,59 39,60 4,40 16,55 5,52 2,51 0,45 30s ribosomal protein s16-like gi|357159167|ref|XP_003578361.1| PREDICTED: 30S ribosomal protein S16
152,89 147,04 141,52 124,93 18,14 100,79 40,66 184,92 5,51 3,35 0,61 carbohydrate kinase domain-containing gi|326528479|dbj|BAJ93421.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
169,53 268,47 217,08 127,36 121,23 119,69 38,46 202,43 5,49 3,38 0,62 hypothetical protein F775_03914 gi|475514646|gb|EMT05745.1| hypothetical protein F775_03914 [Aegilops tauschii]
14,56 8,54 19,19 13,75 12,41 5,40 17,58 2,92 5,44 3,72 0,68 #N/A 
710,37 557,82 785,58 1216,14 427,66 521,95 649,49 1295,39 5,37 4,76 0,89 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101763807 gi|514825064|ref|XP_004987189.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101763807 [Setaria italica]
9,36 15,18 10,79 12,13 0,95 15,30 1,10 20,44 5,29 4,21 0,80 retrotransposon unclassified gi|32488892|emb|CAE03643.1| OSJNBa0060N03.8 [Oryza sativa Japonica Group]
50,96 51,23 86,35 72,77 51,55 14,40 58,25 26,28 5,30 3,05 0,58 sarcosine oxidase gi|326520057|dbj|BAK03953.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
53,04 63,56 53,97 30,32 26,73 30,60 34,07 17,52 5,26 2,85 0,54 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|357154216|ref|XP_003576710.1| PREDICTED: probable auxin efflux carrier component 4
1313,61 1518,82 1127,40 967,90 599,49 496,76 696,74 334,80 5,23 2,26 0,43 myb13 transcription factor gi|354720433|gb|AER38259.1| MYB13-3 [Triticum aestivum]
541,88 527,46 725,61 610,09 201,42 224,98 16,48 389,30 5,22 1,80 0,35 serine carboxypeptidase-like 34-like gi|357147228|ref|XP_003574269.1| PREDICTED: serine carboxypeptidase
62,40 65,46 40,78 62,67 52,50 57,59 76,93 41,85 5,22 5,17 0,99 ring finger protein gi|475536398|gb|EMT08909.1| Putative RING finger protein [Aegilops tauschii]
8217,63 6274,51 9154,73 9739,63 2565,96 83,69 609,93 1282,73 5,19 0,71 0,14 s-like rnase gi|20271131|gb|AAM18521.1| S-like RNase [Triticum aestivum]
48,88 38,90 44,38 50,54 17,18 24,30 12,09 28,22 5,17 2,31 0,45 3-ketoacyl- synthase 11 gi|474160081|gb|EMS57261.1| 3-ketoacyl-CoA synthase 11 [Triticum urartu]
13,52 26,56 23,99 29,51 3,82 7,20 2,20 43,80 5,14 3,13 0,61 kelch-like protein 7 gi|475558307|gb|EMT13053.1| Kelch-like protein 7 [Aegilops tauschii]
59,28 39,84 79,16 49,73 10,50 0,90 12,09 52,56 5,12 1,71 0,33 dna-directed rna polymerase i subunit rpa2 gi|475576703|gb|EMT17614.1| DNA-directed RNA polymerase I subunit RPA2 [Aegilops tauschii]
143,53 96,76 133,13 144,74 98,32 35,10 141,77 45,74 5,11 3,17 0,62 probable sarcosine oxidase-like gi|357159173|ref|XP_003578363.1| PREDICTED: probable sarcosine oxidase
137,29 202,07 182,30 121,69 167,05 67,49 132,97 95,38 5,09 3,66 0,72 #N/A 
102,97 184,04 137,93 184,77 68,73 57,59 68,14 237,47 5,08 3,60 0,71 disease resistance protein rpp13 gi|474402955|gb|EMS66199.1| Disease resistance protein RPP13 [Triticum urartu]
95,69 76,84 91,15 113,20 34,37 43,20 1,10 63,26 5,07 1,91 0,38 transposon en spm sub-class gi|77551339|gb|ABA94136.1| transposon protein, putative, CACTA, En/Spm sub
148,73 114,79 140,33 149,19 61,09 36,90 26,38 165,45 5,05 2,64 0,52 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
93,61 102,46 118,74 112,40 0,00 16,20 0,00 44,77 5,01 0,72 0,14 #N/A 
127,93 109,10 105,54 139,48 26,73 36,90 30,77 116,79 5,01 2,20 0,44 #N/A 
18,72 40,79 28,78 31,54 12,41 20,70 28,57 28,22 5,00 3,75 0,75 receptor-like protein 12 gi|473942086|gb|EMS50366.1| Receptor-like protein 12 [Triticum urartu]
33,28 44,59 37,18 54,99 29,59 10,80 30,77 62,29 5,00 3,93 0,78 hypothetical protein TRIUR3_18565 gi|474317668|gb|EMS62192.1| hypothetical protein TRIUR3_18565 [Triticum urartu]
72,81 52,18 69,56 76,41 48,68 5,40 1,10 83,70 4,99 2,56 0,51 #N/A 
30,16 18,97 27,59 20,62 14,32 18,00 13,19 12,65 4,99 2,98 0,60 disease resistance protein rpm1 gi|475535735|gb|EMT08787.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
1020,31 1001,80 1113,01 1344,71 1186,56 743,33 1995,72 539,18 4,96 4,95 1,00 sarcosine oxidase gi|326520057|dbj|BAK03953.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1267,85 1435,34 1202,96 894,32 619,53 511,15 634,10 325,06 4,91 2,14 0,44 myb13 transcription factor gi|514830677|gb|AGO59325.1| MYB13 transcription factor [Triticum aestivum]
499,24 403,18 598,48 457,27 152,74 174,58 20,88 324,09 4,89 1,68 0,34 abc transporter b family member 20 gi|474036909|gb|EMS53188.1| ABC transporter B family member 20 [Triticum urartu]
28,08 32,25 33,58 23,45 0,00 24,30 2,20 20,44 4,87 1,95 0,40 #N/A 
23,92 30,36 39,58 27,09 45,82 12,60 13,19 8,76 4,86 3,23 0,66 #N/A 
67,60 60,71 64,77 67,92 87,82 28,80 62,64 56,45 4,79 4,32 0,90 hypothetical protein F775_03010 gi|475526046|gb|EMT07255.1| hypothetical protein F775_03010 [Aegilops tauschii]
199,69 196,37 265,06 219,13 73,50 92,69 7,69 132,36 4,75 1,65 0,35 serine carboxypeptidase-like 34 gi|474210649|gb|EMS58878.1| Serine carboxypeptidase
221,54 146,10 189,50 223,58 61,09 49,50 43,96 114,84 4,75 1,64 0,35 #N/A 
1158,64 1772,12 1104,61 1377,05 1152,20 693,84 1189,08 940,15 4,75 3,49 0,73 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F-box protein SKP2A [Triticum urartu]
3292,88 3008,23 2936,04 2833,75 2917,25 1870,93 4268,38 2805,86 4,73 4,64 0,98 ef-hand calcium bining protein gi|318085639|gb|ADV39993.1| EF-hand calcium bining protein [Triticum aestivum]
161,21 150,84 165,51 125,74 124,10 90,89 161,55 132,36 4,73 3,99 0,84 disease resistance rpp13-like protein 2 gi|475608831|gb|EMT27166.1| Mitogen-activated protein kinase kinase 1 [Aegilops tauschii]
57,20 76,84 94,75 91,78 92,60 72,89 41,76 81,75 4,68 4,22 0,90 #N/A 
27,04 49,33 50,37 56,60 47,73 36,90 45,06 52,56 4,60 4,57 0,99 methionine s-methyltransferase gi|473781374|gb|EMS46083.1| Methionine S
43,68 33,20 49,17 29,11 14,32 23,40 27,47 9,73 4,59 2,22 0,48 #N/A 
57,20 75,89 57,57 75,60 5,73 39,60 25,28 93,43 4,55 2,81 0,62 phospholipid-transporting atpase 9 gi|474072401|gb|EMS54401.1| Putative phospholipid
17,68 17,08 10,79 25,47 5,73 8,10 10,99 16,55 4,56 2,65 0,58 #N/A 
45,76 31,31 46,78 33,56 18,14 13,50 14,29 58,39 4,54 3,01 0,66 low quality protein: f-box lrr-repeat protein 14-like gi|475552222|gb|EMT11745.1| hypothetical protein F775_32707 [Aegilops tauschii]
87,37 80,64 86,35 95,82 5,73 80,99 5,49 78,83 4,51 2,20 0,49 transcription initiation factor iif subunit beta gi|326493564|dbj|BAJ85243.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,64 18,02 11,99 21,43 16,23 3,60 16,48 16,55 4,52 3,51 0,78 #N/A 
26,00 26,56 35,98 23,85 17,18 15,30 8,79 12,65 4,45 2,14 0,48 hypothetical protein F775_24905 gi|475584963|gb|EMT19929.1| hypothetical protein F775_24905 [Aegilops tauschii]
52,00 62,61 61,17 30,73 35,32 67,49 54,95 44,77 4,45 4,37 0,98 #N/A 
8,97 1,07 13,52 22,77 14,39 12,53 7,64 6,30 2,20 7,79 4,32 1,63 0,38 
squamosa promoter-binding-like protein 18-like isoform 
2 gi|357159260|ref|XP_003578391.1| PREDICTED: squamosa promoter
228,80 193,97 646,93 978,08 760,40 982,45 1097,79 620,04 753,89 586,87 4,33 3,93 0,91 gibberellin receptor gid1l3 gi|326502020|dbj|BAK06502.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,45 17,05 63,44 56,92 68,36 69,14 13,36 16,20 17,58 53,53 4,30 1,68 0,39 zinc finger mym-type protein 1-like gi|514811489|ref|XP_004980539.1| PREDICTED: zinc finger MYM
28,41 12,79 58,24 69,25 86,35 44,07 36,27 40,50 23,08 49,64 4,21 2,44 0,58 #N/A 
5,98 3,20 23,92 27,51 20,39 19,41 10,50 10,80 5,49 53,53 4,21 3,71 0,88 hypothetical protein F775_11438 gi|475568783|gb|EMT15579.1| hypothetical protein F775_11438 [Aegilops tauschii]
5,98 4,26 20,80 37,95 17,99 33,56 16,23 0,90 16,48 39,90 4,20 2,80 0,67 protein sec13-like protein gi|224589274|gb|ACN59487.1| SEC13 [Triticum aestivum]
13,46 6,39 31,20 47,43 40,78 21,43 17,18 0,00 27,47 0,00 4,19 1,33 0,32 heat-shock protein gi|14009833|gb|AAK51797.1|AF350423_1 small heat shock protein HSP17.8 [Triticum aestivum] gi|345462629|gb|AEN95115.1| HSP17 [
98,70 85,26 248,58 425,00 262,66 196,90 124,10 11,70 101,10 66,18 4,17 1,12 0,27 histone acetyltransferase hac5 gi|475621357|gb|EMT31445.1| Histone acetyltransferase HAC5 [Aegilops tauschii]
185,43 22,38 356,75 303,57 340,62 232,88 24,82 138,59 32,97 211,19 4,17 1,38 0,33 ribonuclease mrnc gi|474119648|gb|EMS55993.1| Putative ribonuclease mrnC [Triticum urartu]
6350,94 7176,93 23199,91 22289,01 23151,28 20212,67 9249,09 845,92 12468,85 2824,35 4,17 1,19 0,29 sucrose:fructan 6-fructosyltransferase gi|400177396|gb|AFP72240.1| sucrose:fructan 6
2,99 4,26 22,88 16,13 17,99 17,79 17,18 16,20 12,09 9,73 4,12 3,04 0,74 hypothetical protein TRIUR3_28035 gi|473790438|gb|EMS46351.1| hypothetical protein TRIUR3_28035 [Triticum urartu]
4,49 14,92 28,08 18,97 22,79 42,05 20,05 17,10 10,99 44,77 4,12 3,42 0,83 ac068924_29 non-ltr retroelement reverse transcriptase gi|475622986|gb|EMT32049.1| hypothetical protein F775_07409 [Aegilops tauschii]
1,50 10,66 28,08 31,31 34,78 38,00 32,46 15,30 28,57 36,01 4,11 3,50 0,85 hypothetical protein F775_24352 gi|475522391|gb|EMT06737.1| hypothetical protein F775_24352 [Aegilops tauschii]
53,83 59,68 205,93 177,40 308,24 213,47 37,23 53,10 68,14 114,84 4,07 1,23 0,30 hydroxymethylglutaryl- synthase-like gi|357148735|ref|XP_003574875.1| PREDICTED: hydroxymethylglutaryl
197,39 165,20 501,32 686,84 537,31 538,93 524,07 146,69 475,85 306,57 4,06 2,61 0,64 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F
7,48 8,53 29,12 37,95 21,59 29,92 18,14 16,20 17,58 17,52 4,05 2,37 0,59 #N/A 
14,95 2,13 21,84 20,87 32,38 35,17 9,55 6,30 6,59 14,60 4,01 1,35 0,34 #N/A 
133,09 35,17 257,94 204,91 266,26 227,22 51,55 41,40 49,45 99,27 4,01 1,01 0,25 #N/A 
16,45 25,58 62,40 97,71 86,35 97,84 54,41 80,99 93,41 100,24 4,01 3,83 0,96 nucleolar protein gi|475580193|gb|EMT18533.1| hypothetical protein F775_22129 [Aegilops tauschii]
568,25 201,43 1641,24 2237,91 1544,78 1516,94 1354,57 913,42 1526,46 577,13 4,00 2,52 0,63 myb protein gi|354720431|gb|AER38258.1| MYB13
447,12 655,45 1867,97 1776,86 1939,37 2458,56 1434,76 1681,05 2330,90 1785,90 4,01 3,60 0,90 hypothetical protein F775_10909 gi|475491409|gb|EMT03553.1| hypothetical protein F775_10909 
1136,50 124,70 1850,29 1623,17 1978,95 1636,61 154,64 698,34 142,87 1178,60 3,98 1,22 0,31 bidirectional sugar transporter sweet14 gi|474072402|gb|EMS54402.1| Ketohexokinase [Triticum urartu]
148,04 106,58 377,55 444,93 314,23 334,36 351,29 98,09 332,99 221,90 3,96 2,71 0,68 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F
104,68 156,67 325,54 284,60 356,21 483,95 261,56 257,38 278,04 550,86 3,96 3,68 0,93 #N/A 
4,49 6,39 29,12 12,33 20,39 25,07 14,32 25,20 13,19 26,28 3,94 3,58 0,91 hypothetical protein F775_01939 gi|475611242|gb|EMT28023.1| hypothetical protein F775_01939 [Aegilops tauschii]
22,43 10,66 49,92 38,90 37,18 79,65 14,32 25,20 20,88 38,93 3,92 1,90 0,48 
probable lrr receptor-like serine threonine-protein 
kinase at1g56140-like gi|326520403|dbj|BAK07460.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,47 30,91 73,85 64,51 70,76 78,43 87,82 39,60 81,32 61,31 3,89 3,65 0,94 hypothetical protein F775_03010 gi|475526046|gb|EMT07255.1| hypothetical protein F775_03010 [Aegilops tauschii]
43,37 4,26 67,60 48,38 61,17 68,33 13,36 2,70 41,76 2,92 3,87 0,96 0,25 #N/A 
10,47 5,33 23,92 36,05 26,39 16,98 17,18 16,20 16,48 29,20 3,87 2,96 0,77 glucan endo- -beta-glucosidase-like protein 3-like gi|326525275|dbj|BAK07907.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
254,22 179,05 572,04 756,09 606,88 662,25 579,44 108,89 450,58 109,98 3,83 1,84 0,48 heat stress transcription factor a-2c gi|475600559|gb|EMT24571.1| Heat stress 
11,96 2,13 17,68 26,56 21,59 29,92 11,46 14,40 8,79 25,30 3,83 2,40 0,63 abc transporter g family member 14-like 
gi|326508764|dbj|BAJ95904.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514346|dbj|BAJ96160.1| predicted protei
vulgare] 
29,91 17,05 59,28 59,77 69,56 62,26 7,64 33,30 9,89 56,45 3,81 1,63 0,43 hypothetical protein SORBIDRAFT_06g004080 
gi|242075270|ref|XP_002447571.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g004080 [Sorghum bicolor] gi|241938754|gb|EES11899.1| hypo
SORBIDRAFT_06g004080 [Sorghum bicolor]
2,99 10,66 28,08 22,77 21,59 27,09 18,14 18,00 14,29 24,33 3,81 2,86 0,75 ribonuclease h protein at1g65750-like gi|357131201|ref|XP_003567228.1| 
74,77 93,79 254,82 353,85 281,85 163,74 214,78 61,19 226,39 64,23 3,80 2,04 0,54 predicted protein 
gi|326503792|dbj|BAK02682.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514410|dbj|BAJ96192.1| predicted protei
vulgare] 
0,00 19,18 26,00 44,59 26,39 31,94 15,27 18,00 14,29 29,20 3,80 2,26 0,60 disease resistance protein rpm1 gi|473736627|gb|EMS45298.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
13,46 0,00 23,92 18,97 25,19 26,68 3,82 14,40 0,00 34,06 3,79 2,09 0,55 hypothetical protein TRIUR3_26181 gi|474389403|gb|EMS65196.1| hypothetical protein TRIUR3_26181 [Triticum urartu]
65,80 74,60 205,93 194,48 267,46 230,45 170,87 179,08 426,40 63,26 3,79 3,54 0,93 probable sarcosine oxidase-like gi|194708164|gb|ACF88166.1| unknown [Zea mays] gi|414886102|tpg|DAA62116.1| TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_407408 [Zea ma
28,41 118,30 219,46 198,27 229,08 266,84 228,15 179,98 342,88 125,55 3,79 3,63 0,96 protein dj-1 homolog b-like gi|475578287|gb|EMT18062.1| hypothetical protein F775_29223 [Aegilops tauschii]
71,78 63,95 189,29 256,14 161,91 226,81 226,24 54,90 164,84 24,33 3,77 2,12 0,56 heat stress transcription factor a-2b gi|475600559|gb|EMT24571.1| Heat stress transcription factor A
64,30 35,17 167,45 172,66 159,52 110,37 168,96 140,39 106,60 109,98 3,76 3,24 0,86 s-norcoclaurine synthase gi|475620126|gb|EMT31000.1| S
20,94 35,17 75,93 78,74 101,95 88,14 45,82 68,39 59,34 37,96 3,76 2,31 0,61 #N/A 
1,50 31,97 65,52 59,77 64,77 76,82 11,46 1,80 9,89 19,46 3,77 0,60 0,16 #N/A 
25,42 24,51 102,97 137,56 71,96 147,17 53,46 45,90 91,21 216,06 3,74 3,31 0,88 nuclear transcription factor y subunit a-5 gi|474314952|gb|EMS62064.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
70,28 11,72 89,45 99,61 105,54 102,69 13,36 29,70 8,79 52,56 3,72 0,98 0,26 #N/A 
23,93 12,79 70,73 49,33 93,55 54,99 61,09 19,80 29,67 16,55 3,71 1,76 0,47 retrotransposon protein 
gi|253761401|ref|XP_002489104.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_0069s002020 [Sorghum bicolor] gi|241947391|gb|EES20536.1| hy
SORBIDRAFT_0069s002020 [Sorghum bicolor]
5,98 12,79 36,40 35,10 51,57 47,30 31,50 32,40 37,36 37,96 3,72 3,04 0,82 disease resistance protein rpp13 gi|474408936|gb|EMS66703.1| Disease 
14,95 13,86 50,96 51,23 33,58 62,26 28,64 8,10 23,08 31,14 3,71 1,70 0,46 hypothetical protein TRIUR3_05807 gi|474397682|gb|EMS65810.1| hypothetical protein TRIUR3_05807 [Triticum urartu]
619,09 240,87 1535,15 1235,17 1900,99 1649,15 799,00 938,62 606,63 1721,67 3,67 2,36 0,64 retrotransposon protein gi|116309702|emb|CAH66749.1| H0409D10.7 [Oryza sativa Indica Group]
119,63 44,76 186,17 179,30 221,88 192,04 150,83 212,38 114,29 243,31 3,64 3,37 0,92 serine threonine-protein kinase smg1 gi|217426785|gb|ACK44495.1| Far1 [Triticum aestivum]
59,28 62,61 83,96 92,59 10,50 3,60 16,48 4,87 3,50 0,42 0,12 #N/A 
53,04 90,12 65,96 51,35 63,00 64,79 59,34 59,37 3,49 3,31 0,95 gdsl esterase lipase at5g55050-like gi|357143092|ref|XP_003572800.1| PREDICTED: GDSL esterase/lipase At5g55050
1287,61 1500,80 786,78 1096,06 843,86 437,36 1634,16 1402,44 3,49 3,23 0,92 g-protein coupled receptor-associated sorting protein 2 gi|307208149|gb|EFN85637.1| hypothetical protein EAI_17606 [Har
1088,96 1112,79 1186,17 1190,26 998,51 600,25 864,88 914,85 3,49 2,57 0,74 protein far1-related sequence 5 gi|475536083|gb|EMT08855.1| hypothetical protein F775_27430 [Aegilops tauschii]
15,60 35,10 19,19 27,90 8,59 18,90 14,29 40,88 3,47 2,93 0,85 OSJNBa0083D01.7 gi|39546274|emb|CAD40690.3| OSJNBa0083D01.7 [Oryza sativa Japonica Group]
439,95 268,47 368,20 403,09 108,82 9,00 145,06 18,49 3,46 0,66 0,19 #N/A 
49,92 72,10 62,37 67,92 48,68 3,60 49,45 1,95 3,44 1,41 0,41 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101765069 gi|514797932|ref|XP_004973921.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101765069 [Setaria italica]
28,08 36,05 26,39 19,81 0,95 1,80 2,20 20,44 3,43 0,79 0,23 hypothetical protein F775_22125 gi|475508644|gb|EMT05107.1| hypothetical protein F775_22125 [Aegilops tauschii]
67,60 92,02 70,76 73,99 42,00 47,70 51,65 112,90 3,43 2,87 0,84 tetraspanin-10-like isoform x2 gi|326524976|dbj|BAK04424.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
67,60 57,87 100,75 52,15 6,68 11,70 6,59 2,92 3,41 0,34 0,10 transposon unclassified gi|222629419|gb|EEE61551.1| hypothetical protein OsJ_15889 [Oryza sativa Japonica Group]
67,60 91,07 77,96 120,48 88,78 30,60 92,31 26,28 3,41 2,27 0,67 cytochrome p450 94a1-like gi|326527519|dbj|BAK08034.1| predicted protein [Hordeum 
38,48 55,02 46,78 46,09 51,55 30,60 37,36 50,61 3,40 3,11 0,91 hypothetical protein TRIUR3_07346 gi|474066907|gb|EMS54190.1| hypothetical protein TRIUR3_07346 [Triticum urartu]
1111,84 1661,12 993,07 898,76 1298,25 746,03 750,59 792,22 3,39 2,60 0,77 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-1-like 
protein gi|475622222|gb|EMT31795.1| 1-aminocyclopropane
20,80 38,90 33,58 28,71 23,86 20,70 26,38 17,52 3,38 2,45 0,73 heat shock factor b2c gi|326493780|dbj|BAJ85352.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
176,81 129,02 193,10 200,53 41,05 56,69 18,68 105,11 3,36 1,06 0,32 #N/A 
160,17 194,48 195,50 168,19 98,32 72,89 100,01 107,06 3,34 1,76 0,53 hypothetical protein F775_31652 gi|475624272|gb|EMT32541.1| hypothetical protein F775_31652 [Aegilops tauschii]
27,04 45,54 29,98 42,05 35,32 32,40 18,68 55,47 3,34 3,27 0,98 nuclear transcription factor y subunit a-10 gi|475548121|gb|EMT11010.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
62,40 32,25 73,16 85,71 22,91 18,00 37,36 26,28 3,34 1,38 0,41 #N/A 
65,52 60,71 75,56 72,37 45,82 35,10 20,88 85,65 3,33 2,28 0,68 #N/A 
26,00 28,46 39,58 31,94 27,68 13,50 37,36 12,65 3,32 2,40 0,72 predicted protein gi|326517782|dbj|BAK03809.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,88 24,67 45,58 44,07 50,59 27,90 26,38 4,87 3,32 2,66 0,80 
low quality protein: tetratricopeptide repeat protein 13-
like gi|474190860|gb|EMS58142.1| hypothetical protein TRIUR3_08798 [Triticum urartu]
14,56 30,36 20,39 31,94 6,68 8,10 10,99 20,44 3,31 1,57 0,48 
low quality protein: f-box fbd lrr-repeat protein 
at1g13570-like gi|475586842|gb|EMT20404.1| hypothetical protein F775_05110 [Aegilops tauschii]
45,76 44,59 64,77 57,01 6,68 52,20 5,49 60,34 3,29 1,94 0,59 hypothetical protein F775_22151 gi|475589345|gb|EMT21124.1| hypothetical protein F775_22151 [Aegilops tauschii]
33,28 27,51 21,59 32,34 28,64 19,80 14,29 32,12 3,29 2,72 0,83 hypothetical protein F775_06221 gi|475592199|gb|EMT22011.1| hypothetical protein F775_06221 [Aegilops tauschii]
397,31 419,31 447,36 483,55 129,83 112,49 187,92 79,81 3,28 0,96 0,29 hypothetical protein F775_31438 gi|475572404|gb|EMT16493.1| hypothetical protein F775_31438 [Aegilops tauschii]
108,17 87,28 71,96 79,24 53,46 18,00 42,86 86,62 3,28 1,90 0,58 surface protein 
gi|491031450|ref|WP_004893136.1| Surface protein SdrI [Klebsiella pneumoniae] gi|459935013|gb|EMH98675.1| Surface protein Sdr
RYC492] 
31,20 24,67 32,38 26,68 16,23 15,30 15,39 11,68 3,28 1,67 0,51 hypothetical protein F775_42962 gi|475550784|gb|EMT11515.1| hypothetical protein F775_42962 [Aegilops tauschii]
31,20 18,97 22,79 25,47 1,91 12,60 9,89 32,12 3,28 1,88 0,57 hypothetical protein F775_03938 gi|475569095|gb|EMT15684.1| hypothetical protein F775_03938 [Aegilops tauschii]
71,77 51,23 43,18 39,62 7,64 15,30 6,59 31,14 3,27 0,97 0,29 #N/A 
44,72 72,10 52,77 86,12 35,32 33,30 68,14 61,31 3,27 2,53 0,77 ww domain-containing oxidoreductase gi|475480203|gb|EMT02823.1| WW domain-
153,93 153,68 155,92 154,44 122,19 152,99 64,84 151,83 3,26 2,59 0,80 btb poz domain-containing protein gi|326525186|dbj|BAK07863.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
353,63 388,95 367,00 510,23 518,35 303,27 528,60 249,15 3,26 3,22 0,99 protein ruptured pollen grain 1 gi|475564600|gb|EMT14572.1| Protein RUPTURED POLLEN GRAIN 1 [Aegilops tauschii]
26,00 38,90 41,98 42,05 37,23 28,80 25,28 28,22 3,26 2,61 0,80 #N/A 
81,13 79,69 89,95 101,48 78,28 55,80 82,42 45,74 3,26 2,42 0,74 disease resistance protein rpm1 gi|475597213|gb|EMT23570.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
36,40 40,79 45,58 33,56 32,46 3,60 20,88 4,87 3,25 1,28 0,40 #N/A 
45,76 53,13 40,78 47,71 51,55 30,60 29,67 51,58 3,25 2,83 0,87 sulfate transporter gi|326510885|dbj|BAJ91790.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
219,46 166,97 230,28 229,24 11,46 53,10 16,48 127,49 3,24 0,80 0,25 quinone oxidoreductase gi|475570758|gb|EMT16106.1| Quinone oxidoreductase [Aegilops tauschii]
758,21 675,45 612,87 878,55 510,71 242,08 661,58 658,88 3,23 2,29 0,71 ft-like protein 4 gi|475497092|gb|EMT03973.1| hypothetical protein F775_18667 [Aegilops tauschii]
99,85 150,84 142,72 189,21 159,42 94,49 96,71 218,98 3,22 3,15 0,98 
low quality protein: histone-lysine n- h3 lysine-9 specific 
suvh4-like gi|475591917|gb|EMT21918.1| hypothetical protein F775_23532 [Aegilops tauschii]
54,08 42,69 59,97 46,90 57,28 26,10 50,55 39,90 3,22 2,75 0,85 low quality protein: f-box protein at4g10400-like gi|475532970|gb|EMT08312.1| hypothetical protein F775_19068 [Aegilops tauschii]
82,17 84,43 74,36 86,12 17,18 36,90 19,78 82,73 3,19 1,53 0,48 mitochondrial inner membrane protein oxa1 gi|475591648|gb|EMT21829.1| Mitochondrial inner membrane protein OXA1 [Aegilops tauschii]
314,10 192,58 299,84 261,18 109,78 153,89 153,86 112,90 3,20 1,59 0,50 cytochrome p450 gi|19909888|dbj|BAB87818.1| P450 [Triticum aestivum] gi|164455195|dbj|BAF97098.1| P450 [Triticum aestivum]
58,24 48,38 44,38 51,35 36,27 40,50 89,02 34,06 3,19 3,15 0,99 hypothetical protein TRIUR3_06504 gi|473923527|gb|EMS49783.1| hypothetical protein TRIUR3_06504 [Triticum urartu]
32,24 24,67 35,98 39,62 32,46 27,00 39,56 17,52 3,18 2,80 0,88 #N/A 
30,16 19,92 32,38 35,17 3,82 5,40 4,40 2,92 3,17 0,45 0,14 transmembrane protein 136 gi|326520738|dbj|BAJ92732.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,88 26,56 16,79 33,96 16,23 11,70 14,29 18,49 3,16 1,92 0,61 thiol protease sen102 gi|475607488|gb|EMT26730.1| Thiol protease SEN102 [Aegilops tauschii]
108,17 114,79 116,34 113,61 29,59 54,00 23,08 97,32 3,15 1,42 0,45 #N/A 
76,97 46,48 37,18 62,26 20,05 36,00 12,09 21,41 3,15 1,27 0,40 flowering-promoting factor 1-like protein 5-like gi|475573310|gb|EMT16715.1| hypothetical protein F775_27105 [Aegilops tauschii]
42,64 39,84 55,17 35,58 22,91 32,40 69,23 24,33 3,14 2,70 0,86 peroxidase 12 gi|474352895|gb|EMS63040.1| Peroxidase 12 [Triticum urartu]
159,13 170,76 140,33 139,08 151,78 139,49 149,46 149,88 3,13 3,04 0,97 #N/A 
16,45 12,79 28,08 30,36 32,38 50,54 17,18 16,20 9,89 48,66 3,02 1,96 0,65 
rdr3_orysj ame: full=probable rna-dependent rna 
polymerase 3 short= 3 gi|475594200|gb|EMT22628.1| hypothetical protein F775_22922 [Aegilops tauschii]
32,90 38,37 90,49 127,12 65,96 67,92 64,91 7,20 102,20 13,63 3,01 1,61 0,53 cst complex subunit ctc1-like gi|475504785|gb|EMT04674.1| hypothetical protein F775_04872 [Aegilops tauschii]
52,34 25,58 142,49 147,99 121,14 116,03 80,19 16,20 87,92 28,22 3,01 1,21 0,40 polyneuridine-aldehyde esterase-like gi|475577296|gb|EMT17765.1| hypothetical protein F775_21190 [Aegilops tauschii]
146,55 88,46 194,49 221,99 266,26 281,39 148,92 89,99 100,01 132,36 3,00 1,47 0,49 cathepsin b-like isoform x1 
gi|514807101|ref|XP_004978407.1| PREDICTED: cathepsin B
isoform X2 [Setaria italica] 
121,13 136,42 353,63 329,19 344,22 271,69 322,65 287,07 303,31 296,84 3,00 2,80 0,93 hypothetical protein TRIUR3_32882 gi|473888291|gb|EMS48327.1| hypothetical protein TRIUR3_32882 [Triticum urartu]
17,94 9,59 29,12 41,74 29,98 36,39 13,36 9,90 8,79 6,81 3,00 0,85 0,28 #N/A 
136,08 220,62 292,26 515,13 369,40 353,76 0,95 443,66 332,99 528,47 2,99 2,55 0,85 #N/A 
11,96 13,86 30,16 37,00 46,78 62,26 21,96 32,40 39,56 76,89 3,00 2,90 0,97 protein far1-related sequence 5 gi|475612807|gb|EMT28540.1| Protein FAR1
19,44 20,25 45,76 46,48 38,38 32,75 21,96 31,50 10,99 17,52 2,98 1,50 0,50 #N/A 
41,87 9,59 58,24 59,77 49,17 57,82 15,27 3,60 27,47 3,89 2,97 0,66 0,22 #N/A 
26,92 11,72 56,16 68,30 55,17 71,16 43,91 30,60 21,98 84,67 2,97 2,14 0,72 rna-dependent rna polymerase 3 gi|474019788|gb|EMS52844.1| putative RNA
53,83 19,18 65,52 82,53 79,16 70,35 10,50 25,20 12,09 35,04 2,96 0,82 0,28 #N/A 
1731,67 1734,02 4052,13 6762,12 4513,20 4489,37 6829,18 1102,40 4585,98 1891,98 2,97 2,16 0,73 af255053_1 cold-responsive lea rab-related cor protein gi|475557806|gb|EMT12912.1| hypothetical protein F775_30523 [Aegilops tauschii]
89,72 56,49 172,65 244,76 159,52 302,82 112,64 80,99 185,72 258,88 2,94 2,13 0,73 nuclear transcription factor y subunit a-2 gi|474436811|gb|EMS68247.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
264,69 172,66 653,17 646,04 756,80 771,00 830,50 381,57 450,58 179,08 2,93 1,91 0,65 hypothetical protein F775_04315 gi|475615821|gb|EMT29570.1| hypothetical protein F775_04315 [Aegilops tauschii]
70,28 33,04 137,29 129,97 115,14 224,79 81,14 42,30 94,51 65,21 2,93 1,37 0,47 nac domain-containing protein 7 gi|475573220|gb|EMT16679.1| NAC domain
263,19 189,71 676,05 474,34 971,48 694,99 706,40 515,65 575,86 204,38 2,93 2,08 0,71 galactinol synthase gi|139001818|dbj|BAF51566.1| galactinol synthase [Triticum aestivum]
5,24 45,83 125,85 147,99 151,12 129,78 105,96 26,10 90,12 13,63 2,92 1,24 0,43 hypothetical protein F775_05863 gi|475513012|gb|EMT05559.1| hypothetical protein F775_05863 [Aegilops tauschii]
38,88 30,91 93,61 159,38 146,32 133,42 109,78 51,30 85,72 84,67 2,91 1,81 0,62 r2r3-myb protein gi|359950714|gb|AEV91147.1| R2R3
34,39 42,63 95,69 110,05 123,53 113,20 89,73 47,70 162,65 52,56 2,90 2,31 0,80 sarcosine oxidase gi|326520057|dbj|BAK03953.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
151,03 46,89 178,89 167,91 208,69 179,91 131,73 137,69 79,13 151,83 2,89 1,96 0,68 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase e 
gi|30017481|gb|AAP12903.1| putative peptidyl
isomerase E, putative, expressed [Oryza sativa Japonica Group] gi|125544766|gb|EAY90905.1| hypothetical protein OsI_12520 [Or
gi|125587046|gb|EAZ27710.1| hypothetical protein OsJ_11659 [Oryza sativa Japonic
73,27 61,81 173,69 253,29 229,08 170,62 105,01 80,09 86,82 259,86 2,89 1,86 0,64 hypothetical protein TRIUR3_04287 gi|473942470|gb|EMS50403.1| hypothetical protein TRIUR3_04287 [Triticum urartu]
83,74 44,76 243,38 184,99 268,66 217,92 160,37 215,08 154,95 186,86 2,88 2,25 0,78 hypothetical protein F775_02596 gi|475571803|gb|EMT16349.1| hypothetical protein F775_02596 [Aegilops tauschii]
16,45 20,25 47,84 44,59 44,38 46,09 37,23 32,40 62,64 21,41 2,87 2,41 0,84 4-amino-4-deoxychorismate synthase gi|144583299|gb|ABP01352.1| 4
52,34 12,79 72,81 73,05 82,76 67,11 78,28 44,10 139,57 22,38 2,86 2,75 0,96 basic 7s globulin-like 
gi|326496543|dbj|BAJ94733.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326511583|dbj|BAJ91936.1| predicted protei
vulgare] 
29,91 6,39 32,24 41,74 43,18 43,66 15,27 13,50 15,39 29,20 2,85 1,30 0,46 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840269 gi|357162430|ref|XP_003579408.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840269 [Brachypodium distachyon]
50,84 75,67 163,29 171,71 183,50 209,83 47,73 57,59 87,92 124,57 2,85 1,24 0,44 #N/A 
23,93 11,72 31,20 34,15 47,97 50,54 19,09 9,00 18,68 37,96 2,84 1,47 0,52 hypothetical protein TRIUR3_09975 gi|474156980|gb|EMS57161.1| hypothetical protein TRIUR3_09975 [Triticum urartu]
19,44 87,39 151,85 129,97 172,71 187,60 150,83 52,20 91,21 107,06 2,85 1,78 0,62 #N/A 
34,39 20,25 66,56 73,05 70,76 56,60 43,91 24,30 71,43 43,80 2,82 1,94 0,69 #N/A 
67,29 128,96 215,30 241,91 304,64 312,12 224,33 158,39 216,50 341,61 2,81 2,46 0,88 tyrosine specific protein phosphatase family protein 
gi|115478090|ref|NP_001062640.1| Os09g0135700 [Oryza sativa Japonica Group] gi|47848431|dbj|BAD22288.1| putative tyrosine spe
phosphatase protein [Oryza sativa Japonica Group] gi|113630873|dbj|BAF245
gi|215768452|dbj|BAH00681.1| unnamed protein product [Oryza sativa Japonica Group] gi|218201709|gb|EEC84136.1| hypothetical p
sativa Indica Group] gi|222641097|gb|EEE69229.1| hypotheti
165,99 211,02 584,52 656,48 386,19 469,39 398,07 379,77 367,05 248,18 2,80 1,86 0,66 amino acid permease 3-like 
gi|326499402|dbj|BAJ86012.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|388596096|emb|CCI51006.1| amino acid perme
subsp. vulgare] 
85,24 43,70 264,18 205,86 265,06 215,09 125,05 216,88 127,48 192,70 2,80 1,95 0,70 
dna repair and recombination protein rad54-like 
isoform x1 gi|502158795|ref|XP_004511284.1| PREDICTED: DNA repair and recombination protein RAD54
5,98 24,51 40,56 28,46 38,38 50,13 16,23 24,30 58,25 16,55 2,79 2,05 0,73 aspartic proteinase-like protein 1 gi|475591671|gb|EMT21844.1| Aspartic proteinase
19,44 9,59 36,40 29,41 33,58 37,20 26,73 26,10 35,17 28,22 2,79 2,37 0,85 #N/A 
13,46 18,12 32,24 61,66 35,98 51,75 32,46 22,50 47,26 42,82 2,79 2,22 0,80 
uncharacterized wd repeat-containing protein alr3466-
like gi|326487786|dbj|BAK05565.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
290,11 81,00 522,12 455,36 534,92 688,12 371,34 366,27 375,85 523,60 2,78 2,06 0,74 disease resistance protein rpm1 gi|475517413|gb|EMT06091.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
28,41 9,59 39,52 45,54 37,18 42,86 21,00 12,60 14,29 42,82 2,76 1,52 0,55 n-acetyl-d-glucosamine kinase-like gi|473942607|gb|EMS50421.1| hypothetical protein TRIUR3_28963 [Triticum urartu]
37 51,16 144,57 173,61 157,12 138,27 143,19 119,69 170,34 178,10 2,76 2,75 1,00 hypothetical protein F775_25093 gi|475625869|gb|EMT33114.1| hypothetical protein F775_25093 [Aegilops tauschii]
124,12 50,09 171,61 186,89 181,10 134,63 26,73 107,99 54,95 154,75 2,75 1,40 0,51 #N/A 
4,49 37,30 53,04 37,95 52,77 56,20 43,91 50,40 53,85 42,82 2,74 2,61 0,96 disease resistance protein rga2 gi|475579386|gb|EMT18332.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
38,88 39,43 71,77 96,76 83,96 133,42 91,64 71,99 113,19 108,03 2,72 2,72 1,00 sporulation-specific protein 15-like gi|474329855|gb|EMS62553.1| hypothetical protein TRIUR3_27643 [Triticum urartu]
297,58 92,72 296,42 360,49 435,37 501,33 182,33 277,18 260,45 425,31 2,72 1,95 0,72 exosome component 10-like gi|475620830|gb|EMT31252.1| hypothetical protein F775_01688 [Aegilops tauschii]
14,95 13,86 27,04 47,43 41,98 38,81 28,64 6,30 18,68 13,63 2,72 1,18 0,43 cst complex subunit ctc1-like gi|475504785|gb|EMT04674.1| hypothetical protein F775_04872 [Aegilops tauschii]
13,46 25,58 48,88 45,54 38,38 48,52 46,78 27,90 25,28 54,50 2,72 2,32 0,85 histone h1-like gi|514759974|ref|XP_004964428.1| PREDICTED: histone H1
35,89 57,55 117,53 104,35 105,54 128,57 98,32 71,09 126,38 67,15 2,72 2,16 0,80 receptor-like protein kinase gi|475533271|gb|EMT08361.1| Putative receptor
77,76 51,16 179,93 244,76 187,10 160,51 70,64 120,59 80,22 245,26 2,71 1,81 0,67 hypothetical protein F775_00006 gi|475592172|gb|EMT22003.1| hypothetical protein F775_00006 [Aegilops tauschii]
32,90 20,25 73,85 96,76 91,15 71,56 37,23 89,99 67,04 38,93 2,71 1,90 0,70 
probable long-chain-alcohol o-fatty-acyltransferase 1-
like gi|514800328|ref|XP_004975092.1| PREDICTED: probable long
47,84 43,64 37,18 48,52 36,27 4,50 21,98 12,65 2,63 1,12 0,43 auxin-responsive protein iaa16 gi|475568810|gb|EMT15588.1| Auxin-responsive protein IAA16 [Aegilops tauschii]
35,36 55,97 55,17 50,54 47,73 33,30 46,16 26,28 2,63 2,04 0,78 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475545293|gb|EMT10465.1| Putative LRR receptor
322,42 368,08 332,22 354,98 258,70 85,49 245,07 78,83 2,62 1,27 0,48 #N/A 
48,88 35,10 20,39 42,05 5,73 14,40 28,57 19,46 2,62 1,22 0,47 ocs element-binding factor 1 gi|474357378|gb|EMS63169.1| Ocs element-
614,68 419,31 430,57 489,21 278,74 68,39 363,76 119,71 2,62 1,11 0,43 polyneuridine-aldehyde esterase-like gi|475577296|gb|EMT17765.1| hypothetical protein F775_21190 [Aegilops tauschii]
79,05 69,25 94,75 94,20 49,64 30,60 29,67 65,21 2,62 1,36 0,52 hypothetical protein F775_01107 gi|475614770|gb|EMT29198.1| hypothetical protein F775_01107 [Aegilops tauschii]
125,85 152,74 160,71 137,87 98,32 94,49 117,59 249,15 2,62 2,54 0,97 low quality protein: polyubiquitin-c-like gi|2760345|gb|AAB95250.1| ubiquitin [Arabidopsis thaliana]
69,69 98,66 92,35 95,82 102,14 55,80 114,29 59,37 2,61 2,43 0,93 ribonuclease h protein at1g65750-like isoform x1 gi|238006994|gb|ACR34532.1| unknown [Zea mays]
47,84 47,43 47,97 47,71 42,00 27,90 35,17 31,14 2,57 1,83 0,71 hypothetical protein TRIUR3_30769 gi|474297092|gb|EMS61498.1| hypothetical protein TRIUR3_30769 
4236,23 5277,45 4767,46 4733,57 6271,70 1432,67 4487,07 1227,26 2,54 1,79 0,71 uncharacterized rna-binding protein gi|474216345|gb|EMS59082.1| Uncharacterized RNA
428,51 256,14 482,14 401,07 388,52 223,18 316,50 331,88 2,54 2,04 0,80 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835324 gi|357131045|ref|XP_003567154.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835324 [Brachypodium distachyon]
65,52 44,59 73,16 65,09 48,68 37,80 37,36 21,41 2,53 1,48 0,58 pyruvate decarboxylase isozyme 2 gi|475579904|gb|EMT18459.1| Pyruvate decarboxylase isozyme 2 [Aegilops tauschii]
119,61 123,33 113,94 124,52 19,09 18,90 35,17 33,09 2,52 0,56 0,22 #N/A 
168,49 189,73 173,91 236,11 148,92 136,79 264,85 93,43 2,53 2,12 0,84 receptor-like protein kinase gi|326498129|dbj|BAJ94927.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
672,93 816,81 869,54 760,90 958,42 395,06 652,78 300,73 2,52 1,86 0,74 uncharacterized rna-binding protein gi|474216345|gb|EMS59082.1| Uncharacterized RNA
279,78 195,43 273,45 300,80 234,83 282,57 249,46 183,94 2,51 2,28 0,91 pollen-specific protein sf21-like gi|413926080|gb|AFW66012.1| hypothetical protein ZEAMMB73_878685, partial [Zea mays]
4499,36 4648,48 3807,97 4583,97 5248,37 2949,04 5877,26 3254,52 2,51 2,48 0,99 nuclease s1 gi|475552607|gb|EMT11825.1| Nuclease S1 [Aegilops tauschii]
5675,69 4442,62 5133,27 4904,18 4734,80 2660,16 7139,97 3429,71 2,50 2,22 0,89 ef-hand calcium bining protein gi|318085639|gb|ADV39993.1| EF-hand calcium bining protein [Triticum aestivum]
97,77 104,35 127,13 114,82 111,69 73,79 84,62 119,71 2,49 2,18 0,88 disease resistance rpp13-like protein 4 gi|475491690|gb|EMT03591.1| Disease resistance RPP13
440,99 347,21 426,97 448,37 256,79 296,97 320,90 334,80 2,48 1,81 0,73 thioredoxin superfamily protein isoform 1 gi|462401407|gb|EMJ06964.1| hypothetical protein PRUPE_ppa010356mg [Prunus persica]
42,64 46,48 43,18 67,11 58,23 48,60 68,14 16,55 2,47 2,37 0,96 chaperone protein dnaj chloroplastic 
gi|326507194|dbj|BAJ95674.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326507586|dbj|BAK03186.1| predicted protei
vulgare] 
76,97 44,59 73,16 60,65 62,05 21,60 34,07 19,46 2,47 1,33 0,54 retrotransposon unclassified gi|474227349|gb|EMS59497.1| ABC transporter G family member 37 
67,60 68,30 88,75 64,69 25,77 18,90 19,78 21,41 2,46 0,73 0,30 gdsl esterase lipase exl3 gi|475616791|gb|EMT29884.1| hypothetical protein F775_21568 [Aegilops tauschii]
161,21 109,10 181,10 141,10 148,92 88,19 147,26 99,27 2,47 2,01 0,82 cysteine-rich receptor-like protein kinase 26 gi|474308778|gb|EMS61842.1| Cysteine-rich receptor
65,52 56,92 47,97 36,39 25,77 33,30 27,47 25,30 2,46 1,33 0,54 cytochrome p450 gi|19909888|dbj|BAB87818.1| P450 [Triticum aestivum] gi|164455195|dbj|BAF97098.1| P450 [Triticum aestivum]
466,99 506,59 569,70 422,50 472,53 191,68 501,13 202,43 2,46 1,71 0,70 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475601514|gb|EMT24846.1| Putative LRR receptor
48,88 58,82 49,17 53,37 58,23 38,70 43,96 57,42 2,45 2,31 0,94 disease resistance protein rpp13 gi|474350807|gb|EMS63004.1| putative disease resistance RPP8
1405,14 825,34 1145,39 1447,40 333,15 66,59 1290,18 144,04 2,45 0,93 0,38 cbl-interacting protein kinase 14 gi|473925214|gb|EMS49809.1| CBL-interacting protein kinase 14 [Triticum urart
535,64 573,95 593,68 554,30 218,60 420,26 240,67 735,77 2,44 1,74 0,72 cysteine-rich receptor-like protein kinase 19 gi|474097225|gb|EMS55130.1| Wall-associated receptor kinase 3 [Triticum urartu]
3751,55 4469,19 4452,03 4645,43 3590,24 1015,11 3700,21 1198,06 2,44 1,34 0,55 #N/A 
59,28 71,15 77,96 63,07 53,46 50,40 39,56 56,45 2,44 1,79 0,74 #N/A 
87,37 66,41 88,75 89,76 66,82 79,19 78,03 82,73 2,43 2,24 0,92 #N/A 
172,65 184,04 164,31 189,21 172,78 107,99 237,38 89,54 2,43 2,08 0,86 #N/A 
71,77 82,53 61,17 63,07 69,69 54,00 58,25 65,21 2,43 2,15 0,89 disease resistance protein rpp13-like gi|326534094|dbj|BAJ89397.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
74,89 99,61 74,36 88,54 98,32 84,59 8,79 136,25 2,42 2,35 0,97 hypothetical protein OsJ_26814 gi|125602925|gb|EAZ42250.1| hypothetical protein OsJ_26814 [Oryza sativa Japonica Group]
140,41 214,40 153,52 211,45 142,23 197,98 138,47 152,80 2,41 2,12 0,88 #N/A 
166,41 238,12 219,48 208,62 146,05 64,79 134,07 61,31 2,41 1,18 0,49 #N/A 
115,45 104,35 141,52 144,34 108,82 60,29 145,06 47,69 2,41 1,72 0,72 #N/A 
78,01 73,05 117,54 125,33 20,05 34,20 45,06 88,57 2,40 1,15 0,48 #N/A 
42,64 56,92 40,78 46,09 42,00 37,80 32,97 18,49 2,40 1,69 0,70 hypothetical protein ZEAMMB73_665394, partial gi|413942827|gb|AFW75476.1| hypothetical protein ZEAMMB73_665394, partial [Zea mays]
55,12 59,77 58,77 67,52 60,14 23,40 53,85 9,73 2,39 1,46 0,61 #N/A 
187,21 224,83 211,09 247,43 191,87 134,09 205,51 166,42 2,39 1,91 0,80 gdsl esterase lipase at4g28780-like gi|475517971|gb|EMT06149.1| GDSL esterase/lipase [Aegilops tauschii]
127,93 126,17 134,33 144,34 39,14 169,18 42,86 136,25 2,39 1,74 0,73 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475624975|gb|EMT32810.1| Putative LRR receptor
17896,57 19415,49 18351,44 13853,81 18949,70 5800,88 15295,39 6759,17 2,38 1,60 0,67 (+)-delta-cadinene synthase isozyme c2 gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)-delta-cadinene synthase isozyme C2 [Triticum urartu]
277,70 340,57 331,02 310,10 417,16 200,68 274,74 86,62 2,37 1,84 0,78 tpa: hlh dna-binding domain superfamily protein 
gi|326487850|dbj|BAJ89764.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
vulgare] 
60,32 72,10 46,78 57,82 42,00 29,70 47,26 53,53 2,36 1,71 0,73 #N/A 
198,65 228,63 263,86 259,97 112,64 263,68 107,70 246,23 2,35 1,81 0,77 uncharacterized wd repeat-containing isoform x1 gi|514765428|ref|XP_004965749.1| PREDICTED: uncharacterized WD repeat
89,45 105,30 130,73 99,46 85,91 106,19 135,17 62,29 2,35 2,15 0,92 #N/A 
65,80 83,13 135,21 146,10 187,10 180,32 129,83 78,29 154,95 80,78 2,26 1,55 0,68 hypothetical protein TRIUR3_07861 gi|474397580|gb|EMS65804.1| hypothetical protein TRIUR3_07861 [Triticum urartu]
34,39 30,91 52,00 55,97 53,97 75,60 49,64 43,20 42,86 69,10 2,25 1,94 0,86 #N/A 
80,75 61,81 118,57 121,43 118,74 144,74 15,27 42,30 40,66 27,25 2,25 0,56 0,25 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832135 gi|357131173|ref|XP_003567215.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832135 [Brachypodium distachyon]
148,04 120,43 312,02 294,09 314,23 236,92 189,96 194,38 271,44 413,63 2,24 2,07 0,92 mosc domain-containing protein mitochondrial gi|474385302|gb|EMS64933.1| MOSC domain
456,10 290,96 677,09 810,16 756,80 653,35 758,90 828,83 660,48 519,71 2,23 2,13 0,96 casp-like protein at1g49405-like gi|473933477|gb|EMS50048.1| hypothetical protein TRIUR3_19360 [Triticum urartu]
584,70 758,83 1492,51 2115,53 1614,34 1475,30 1704,91 1924,93 1240,73 1802,44 2,23 2,23 1,00 serine carboxypeptidase-like 19 gi|326488573|dbj|BAJ93955.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
97,20 41,57 117,53 126,17 111,54 118,46 40,09 83,69 74,73 59,37 2,23 1,21 0,54 auxin-responsive protein iaa23 gi|473983658|gb|EMS51633.1| Auxin
46,36 27,71 60,32 60,71 75,56 68,73 33,41 28,80 54,95 28,22 2,23 1,22 0,55 #N/A 
894,25 782,28 2330,81 2028,26 2034,12 1535,13 1661,00 479,66 2018,80 584,92 2,22 1,33 0,60 (+)-delta-cadinene synthase isozyme c2 gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)
107,67 114,04 281,86 268,47 247,07 207,81 233,88 209,68 235,18 234,55 2,21 2,01 0,91 protein bonzai 3 gi|326534300|dbj|BAJ89500.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
320,01 237,67 456,59 600,51 524,12 707,53 432,43 215,98 470,36 347,45 2,21 1,42 0,64 coatomer subunit beta -1 gi|475550873|gb|EMT11531.1| Coatomer subunit beta'
867,33 971,99 1751,49 1100,46 2064,10 2175,14 530,76 449,06 1437,45 386,38 2,21 0,87 0,40 respiratory burst oxidase-like protein f gi|474244968|gb|EMS59965.1| Respiratory burst oxidase
6494,50 4312,13 13892,28 13929,33 12999,88 7719,74 14943,26 4787,57 12176,52 5078,38 2,20 1,68 0,76 (+)-delta-cadinene synthase isozyme c2 gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)
128,60 70,34 195,53 148,94 175,11 171,02 123,14 197,08 85,72 157,67 2,20 1,79 0,82 #N/A 
200,38 201,43 256,90 284,60 302,24 349,72 122,19 248,38 104,40 674,46 2,20 2,12 0,96 nicotianamine aminotransferase gi|474113635|gb|EMS55745.1| Nicotianamine aminotransferase A [Triticum urartu]
77,76 140,68 176,81 269,42 233,88 240,16 183,28 155,69 169,24 192,70 2,20 1,68 0,76 #N/A 
119,63 137,49 244,42 186,89 277,05 363,87 60,14 66,59 186,82 45,74 2,19 0,73 0,34 disease resistance protein rpm1 gi|475495057|gb|EMT03808.1| hypothetical protein F775_00516 [Aegilops tauschii]
439,65 222,75 949,59 891,75 892,33 832,05 537,44 767,63 371,45 831,15 2,18 1,54 0,70 protein ycf23 gi|473980733|gb|EMS51555.1| Uncharacterized protein ycf23 [Triticum urartu]
,73 246,19 324,50 479,08 387,39 407,13 314,06 280,78 418,71 382,48 2,18 1,91 0,87 allantoin permease gi|475465090|gb|EMT02173.1| Putative allantoin permease [Aegilops tauschii]
436,66 302,68 738,45 753,24 766,39 894,72 914,50 468,86 700,04 297,81 2,17 1,64 0,76 transcription factor pif5 
gi|326487850|dbj|BAJ89764.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508951|dbj|BAJ86868.1| predicted protei
vulgare] 
497,97 511,57 989,11 1090,97 922,31 1126,38 1051,97 872,02 1046,21 691,98 2,17 1,92 0,89 nuclear transcription factor y subunit a-9-like gi|357118482|ref|XP_003560983.1| PREDICTED: nuclear transcription factor Y subunit A
1076,68 2016,45 3639,22 3709,30 3353,42 3814,18 3861,34 2222,80 4465,09 2489,55 2,16 1,94 0,90 nuclease s1 gi|473797598|gb|EMS46503.1| Nuclease S1 [Triticum urartu]
14430,57 9751,85 24594,65 18920,28 29018,56 36167,63 40721,19 23057,75 19441,78 7325,59 2,16 1,80 0,83 photosystem ii 10 kda chloroplastic gi|475575679|gb|EMT17346.1| 
100,19 112,97 243,38 231,48 257,86 246,62 273,97 219,58 220,89 243,31 2,15 2,11 0,98 disease resistance protein rpp13 gi|474350807|gb|EMS63004.1| putative disease resistance RPP8
67,29 57,55 99,85 122,38 137,93 120,08 134,60 83,69 117,59 116,79 2,15 2,03 0,94 s42643 ubiquitin ribosomal protein s27a - potato gi|357518499|ref|XP_003629538.1| Ubiquitin [Medicago truncatula] gi|355523560|gb|AET04014.1| Ubiquitin [Medicago truncatula]
381,33 281,36 702,05 585,33 753,20 634,35 419,07 665,04 406,62 347,45 2,14 1,47 0,69 udp-glycosyltransferase 73d1-like gi|474434150|gb|EMS68113.1| UDP
165,99 209,96 377,55 354,80 383,80 362,66 334,11 195,28 449,48 313,38 2,14 1,87 0,87 rp1-like protein gi|475615148|gb|EMT29332.1| Putative disease resistance protein [Aegilops tauschii]
86,73 52,22 170,57 130,92 135,53 118,86 118,37 117,89 117,59 161,56 2,13 1,97 0,93 kelch-like protein 5 gi|474105352|gb|EMS55401.1| Kelch
375,34 371,96 597,00 615,69 1042,25 921,40 954,60 558,85 633,00 373,72 2,13 1,69 0,79 tetratricopeptide repeat protein 13-like gi|474190860|gb|EMS58142.1| hypothetical protein TRIUR3_08798 [Triticum urartu]
396,28 206,76 580,36 651,74 555,30 384,49 541,26 261,88 723,12 198,54 2,12 1,69 0,79 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-like protein 
1 gi|474099324|gb|EMS55169.1| 1
342,45 623,48 1079,60 1026,46 1262,93 844,59 643,40 728,94 685,75 502,19 2,12 1,29 0,61 hypothetical protein TRIUR3_31435 gi|473780498|gb|EMS46051.1| hypothetical protein TRIUR3_31435 [Triticum urartu]
79,26 37,30 102,97 91,07 125,93 107,95 67,78 43,20 60,44 37,96 2,12 1,04 0,49 #N/A 
50,84 35,17 83,21 66,41 104,34 87,73 96,41 40,50 54,95 42,82 2,12 1,45 0,69 cytochrome p450 89a2 gi|475583489|gb|EMT19474.1| hypothetical protein F775_15416 [Aegilops tauschii]
418,71 216,35 593,88 480,03 580,49 664,67 485,89 518,35 765,98 163,50 2,12 1,76 0,83 predicted protein gi|326521264|dbj|BAJ96835.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
587,69 284,56 665,65 755,14 804,77 784,75 334,11 185,38 420,90 208,27 2,09 0,80 0,38 #N/A 
145,05 163,06 282,90 339,62 273,45 232,88 327,43 91,79 324,19 151,83 2,09 1,66 0,79 chaperone protein 2 gi|326525639|dbj|BAJ88866.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9177,24 8486,77 12774,20 17457,43 13411,27 12436,73 16373,24 6502,82 13464,51 3363,52 2,09 1,48 0,71 predicted protein gi|326493314|dbj|BAJ85118.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
308,05 308,01 572,04 655,53 610,48 608,07 531,71 638,94 518,71 598,54 2,08 1,95 0,94 nuclear transcription factor y subunit a-9-like gi|357118482|ref|XP_003560983.1| PREDICTED: nuclear transcription factor Y subunit A
50,84 71,41 100,89 165,07 124,73 126,14 132,69 114,29 127,48 88,57 2,08 1,86 0,90 hypothetical protein TRIUR3_05563 gi|474411865|gb|EMS66874.1| hypothetical protein TRIUR3_05563 [Triticum urartu]
237,77 164,13 251,70 340,57 382,60 308,48 351,29 211,48 185,72 103,16 2,06 1,37 0,66 predicted protein gi|326493120|dbj|BAJ85021.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
194,40 283,50 458,67 358,60 515,73 426,94 476,34 317,67 557,17 297,81 2,06 1,93 0,94 cysteine-rich receptor-like protein kinase 15 gi|475568735|gb|EMT15558.1| Cysteine
103,18 107,64 191,37 145,15 181,10 192,04 161,33 150,29 157,15 154,75 2,06 1,81 0,88 polyubiquitin 3 gi|357148706|ref|XP_003574865.1| PREDICTED: polyubiquitin
499,46 1625,31 2455,62 2927,60 3120,74 3272,82 2768,33 2458,58 2247,38 2104,15 2,05 1,67 0,81 hypothetical protein TRIUR3_04811 gi|474177330|gb|EMS57801.1| hypothetical protein TRIUR3_04811 [Triticum urartu]
142,06 107,64 231,94 274,17 233,88 341,23 265,38 195,28 256,06 327,01 2,05 1,98 0,97 abc transporter e family member 2-like gi|326533340|dbj|BAJ93642.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
225,80 136,42 260,02 248,55 375,40 377,21 166,10 134,09 147,26 221,90 2,04 1,08 0,53 hypothetical protein TRIUR3_01195 gi|474234671|gb|EMS59554.1| hypothetical protein TRIUR3_01195 [Triticum urartu]
110,66 54,35 175,77 170,76 199,09 152,02 113,60 69,29 145,06 129,44 2,03 1,33 0,66 hypothetical protein TRIUR3_13865 gi|474049147|gb|EMS53586.1| hypothetical protein TRIUR3_13865 [Triticum urartu]
142,06 105,51 192,41 270,37 239,87 204,98 178,51 235,78 154,95 269,59 2,03 1,87 0,92 hypothetical protein TRIUR3_35340 gi|474326175|gb|EMS62456.1| hypothetical protein TRIUR3_35340 [Triticum urartu]
168,98 126,83 250,66 218,19 305,84 349,72 176,60 149,39 269,25 96,35 2,02 1,24 0,62 #N/A 
61,31 38,37 84,25 102,46 98,35 113,20 96,41 78,29 101,10 108,03 2,02 1,95 0,96 predicted protein gi|326496879|dbj|BAJ98466.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
369,36 462,55 806,06 736,17 832,36 874,10 807,59 554,35 850,60 541,12 2,02 1,71 0,85 cysteine-rich receptor-like protein kinase 26 gi|474308778|gb|EMS61842.1| Cysteine
189,29 197,32 215,89 255,11 153,69 201,58 161,55 250,12 1,96 1,75 0,89 predicted protein gi|326502302|dbj|BAJ95214.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
260,02 289,34 297,44 324,25 240,56 251,08 242,87 242,34 1,96 1,63 0,83 helicase-like protein gi|57834063|emb|CAD40309.2| OSJNBb0013O03.4 [Oryza sativa Japonica Group]
1354,18 1271,22 1278,52 969,92 755,09 1191,49 619,82 1152,32 1,95 1,49 0,76 protein ycf23 
gi|326494716|dbj|BAJ94477.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326511158|dbj|BAJ87593.1| predicted protei
vulgare] 
993,27 877,52 1142,99 1015,61 748,40 169,18 1361,62 106,08 1,94 1,15 0,59 cbl-interacting protein kinase 17 gi|473891275|gb|EMS48712.1| CBL-interacting 
988,07 1037,85 1170,58 1150,64 574,67 710,94 1227,54 655,97 1,94 1,41 0,73 protein zinc induced facilitator-like 1-like gi|326497355|dbj|BAK02262.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3326,16 2959,85 4172,58 3747,07 2417,04 1662,15 2678,18 565,45 1,94 1,00 0,52 hypothetical protein F775_13654 gi|475550578|gb|EMT11478.1| hypothetical protein 
245,46 203,02 274,65 200,94 176,60 112,49 100,01 85,65 1,94 1,00 0,51 saccharopine dehydrogenase family expressed gi|357155302|ref|XP_003577075.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100843395 [Brachypodium distachyon]
396,27 357,65 407,78 415,62 364,66 293,37 270,35 287,11 1,94 1,49 0,77 
leucine-rich repeat receptor-like protein kinase family 
protein gi|413938691|gb|AFW73242.1| putative leucine
468,03 528,41 604,48 527,61 576,58 412,16 612,12 434,07 1,93 1,85 0,96 calcineurin subunit b gi|473890252|gb|EMS48596.1| Calcineurin subunit B [Triticum urartu]
2358,89 2655,33 2433,51 2220,02 1114,97 2191,31 2627,62 347,45 1,93 1,26 0,65 benzyl alcohol o-benzoyltransferase-like gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
198,65 197,32 208,69 212,26 247,24 158,39 184,63 117,76 1,93 1,68 0,87 cst complex subunit ten1-like protein gi|475600908|gb|EMT24681.1| hypothetical protein F775_07137 [Aegilops tauschii]
456,59 514,18 610,48 613,73 504,03 453,56 375,85 534,31 1,93 1,65 0,85 protein far1-related sequence 5 gi|40644802|emb|CAE53909.1| putative SWIM protein [Triticum aestivum]
505,48 613,79 483,34 409,15 483,03 430,16 667,07 396,11 1,93 1,90 0,98 crt homolog 1-like gi|326504544|dbj|BAJ91104.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1170,08 1255,09 1589,15 1435,68 1369,85 836,93 826,42 514,85 1,93 1,26 0,65 predicted protein gi|326493064|dbj|BAJ84993.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
174,73 180,25 196,70 234,90 188,06 83,69 107,70 137,23 1,93 1,27 0,66 Uncharacterized protein C3F10.06c gi|474105765|gb|EMS55444.1| Uncharacterized protein C3F10.06c [Triticum urartu]
434,75 463,90 458,16 349,32 421,93 206,08 330,79 363,99 1,93 1,49 0,78 s-like rnase gi|41387691|gb|AAS01727.1| S-like RNase [Triticum aestivum]
253,78 280,81 250,67 244,20 220,51 112,49 234,08 71,05 1,92 1,19 0,62 #N/A 
430,59 468,64 507,33 457,27 545,07 307,77 423,10 410,71 1,91 1,73 0,90 inwardly rectifying potassium channel akt2 gi|326523877|dbj|BAJ96949.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1068,16 1220,94 996,67 1223,82 1090,15 481,46 1417,66 793,19 1,91 1,60 0,84 glutathione s-transferase gstf1 gi|473881465|gb|EMS47979.1| putative glutathione S
935,03 964,80 937,90 991,35 798,04 702,84 782,46 603,41 1,91 1,44 0,75 pre-mrna-splicing factor sf2 gi|475578308|gb|EMT18069.1| Pre-mRNA-splicing factor SF2 [Aegilops tauschii]
69129,62 82557,09 74811,40 82573,00 82635,62 45410,86 ######## 73374,67 1,91 1,86 0,98 s-adenosylmethionine decarboxylase proenzyme gi|4325045|gb|AAD17232.1| S-adenosylmethionine decarboxylase precursor [Triticum aestivu
250,66 402,24 254,26 285,03 349,38 177,28 306,61 249,15 1,90 1,72 0,91 hypothetical protein OsI_31642 gi|218202275|gb|EEC84702.1| hypothetical protein OsI_31642 [Oryza sativa Indica Group]
159,13 170,76 157,12 208,22 126,96 81,89 124,18 121,66 1,89 1,24 0,65 e3 ubiquitin-protein ligase ring1a-like gi|357125426|ref|XP_003564395.1| PREDICTED: putative E3 ubiquitin
533,56 450,62 586,49 505,38 376,11 321,27 403,32 392,22 1,88 1,35 0,72 potassium channel kor1-like gi|357118213|ref|XP_003560852.1| PREDICTED: potassium channel KOR1
289,14 249,50 304,64 341,23 227,19 185,38 348,37 250,12 1,88 1,61 0,85 hypothetical protein F775_23828 gi|475606832|gb|EMT26519.1| hypothetical protein F775_23828 [Aegilops tauschii]
600,12 497,10 611,67 568,04 523,12 301,47 464,86 617,04 1,87 1,57 0,84 s-like rnase gi|41387691|gb|AAS01727.1| S-like RNase [Triticum aestivum]
257,94 203,96 296,24 280,18 348,43 164,69 306,61 93,43 1,84 1,62 0,88 ethylene-responsive transcription factor erf008-like gi|326525929|dbj|BAJ93141.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
246,50 241,91 269,86 300,40 268,24 80,09 257,16 110,95 1,83 1,24 0,68 disease resistance protein rga4 gi|474373594|gb|EMS64017.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Triticum urartu]
924,63 876,57 726,81 1094,45 925,00 746,03 1429,75 286,13 1,83 1,71 0,93 chaperone protein dnaj chloroplastic 
gi|326507194|dbj|BAJ95674.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326507586|dbj|BAK03186.1| predicted protei
vulgare] 
323,46 369,03 304,64 363,47 318,84 188,08 294,52 225,79 1,82 1,38 0,75 duf21 domain-containing protein at1g47330-like gi|326507176|dbj|BAJ95665.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1350,02 1819,55 1595,15 1426,38 1715,41 1452,47 1608,88 1130,91 1,81 1,73 0,95 mcb1 protein gi|359950768|gb|AEV91174.1| MYB-related protein [Aegilops speltoides]
477,39 341,52 515,73 550,25 357,97 153,89 504,42 205,35 1,82 1,18 0,65 glucose-6-phosphate 1-epimerase-like gi|474253768|gb|EMS60314.1| Putative glucose
316,18 395,60 362,21 451,61 299,74 329,37 374,75 453,53 1,81 1,73 0,96 #N/A 
584,52 573,00 551,71 622,22 473,48 554,35 654,98 631,63 1,81 1,80 0,99 hypothetical protein F775_23828 gi|475606832|gb|EMT26519.1| hypothetical protein F775_23828 [Aegilops tauschii]
205,93 202,07 185,90 276,14 182,33 172,78 312,11 185,89 1,80 1,77 0,98 predicted protein gi|326496439|dbj|BAJ94681.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
520,04 488,57 534,92 691,36 398,07 408,56 478,05 775,67 1,80 1,66 0,92 squamosa promoter-binding-like protein 9 gi|475605934|gb|EMT26237.1| Squamosa promoter
4773,94 4095,41 6185,11 5546,21 2123,98 335,67 2018,80 821,42 1,80 0,46 0,26 vacuolar cation proton exchanger 3 gi|474383288|gb|EMS64730.1| Vacuolar cation/proton exchanger 3 [Triticum urartu
4621,05 5579,13 4959,36 5661,84 5780,08 2446,88 3874,95 1636,99 1,78 1,18 0,66 hypothetical protein F775_04315 gi|475615821|gb|EMT29570.1| hypothetical protein F775_04315 [Aegilops tauschii]
1301,13 1208,61 1344,48 1355,22 1345,98 938,62 1869,34 813,63 1,77 1,69 0,95 secologanin synthase gi|474419487|gb|EMS67452.1| Secologanin synthase [Triticum urartu]
1883,58 1706,66 1918,98 2482,01 1724,00 839,63 2828,73 786,38 1,77 1,37 0,77 cbl-interacting protein kinase 17 gi|374430475|gb|AEZ51506.1| CBL-interacting protein kinase 17 [Hordeum vulgare subsp. spontaneum]
175,77 224,83 307,04 642,44 208,10 305,97 327,49 503,17 633,38 630,87 1,00 #N/A 
108,17 923,06 262,66 131,80 283,52 187,18 238,48 445,74 21,92 17,76 0,81 mate efflux family protein alf5-like gi|326497917|dbj|BAJ94821.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
42,64 47,43 16,79 12,53 15,27 23,40 23,08 23,36 7,32 5,22 0,71 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|294831574|tpd|FAA00684.1| TPA: auxin efflux carrier [Oryza sativa Japonica Group]
21,84 18,02 28,78 61,05 25,77 41,40 34,07 23,36 4,16 3,99 0,96 hypothetical protein SORBIDRAFT_05g010901 
gi|242070839|ref|XP_002450696.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g010901 [Sorghum bicolor] gi|241936539|gb|EES09684.1| hypo
SORBIDRAFT_05g010901 [Sorghum bicolor] 
17,68 27,51 27,59 48,52 17,18 28,80 27,47 36,98 4,23 3,86 0,91 coatomer subunit beta -1 gi|474274156|gb|EMS60999.1| Coatomer subunit beta'
1452,98 1848,96 1578,36 1430,82 567,99 461,66 530,80 775,67 1,04 0,39 0,37 #N/A 
142,49 118,58 154,72 124,93 74,46 33,30 58,25 36,98 1,02 0,38 0,38 protein transparent testa 12 gi|326501804|dbj|BAK06394.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
268,34 506,59 362,21 496,08 124,10 68,39 71,43 271,53 1,16 0,38 0,33 type 1 non-specific lipid transfer protein precursor gi|56713117|emb|CAH04990.1| type 1 non-specific lipid transfer protein precursor [Triticum durum]
66,56 78,74 91,15 71,16 34,37 10,80 26,38 35,04 1,06 0,37 0,35 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475614998|gb|EMT29293.1| Putative LRR receptor
116,49 225,78 151,12 249,05 43,91 28,80 45,06 132,36 1,08 0,36 0,34 type 1 non-specific lipid transfer protein precursor gi|56713117|emb|CAH04990.1| type 1 non-specific lipid transfer protein precursor 
34,32 35,10 47,97 44,47 20,05 4,50 12,09 4,87 1,17 0,30 0,26 phosphate carrier mitochondrial gi|475617722|gb|EMT30227.1| hypothetical protein F775_02685 [Aegilops tauschii]
40,56 25,61 45,58 40,43 15,27 2,70 17,58 4,87 1,11 0,29 0,27 glycerol-3-phosphate acyltransferase 6-like gi|326503026|dbj|BAJ99138.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
83,74 125,76 123,77 109,10 123,53 180,72 49,64 57,59 54,95 90,51 1,24 0,59 0,47 protein kinase chloroplastic gi|474346865|gb|EMS62888.1| Protein kinase APK1A, chloroplastic [Triticum urartu]
3905,97 2551,47 3830,60 3526,21 4135,40 2845,88 2484,82 958,41 2206,72 1045,26 1,22 0,57 0,47 
isopentenyl-diphosphate delta-isomerase chloroplastic-
like gi|326508098|dbj|BAJ86792.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
421,70 304,81 374,43 302,63 369,40 397,83 141,28 173,68 192,32 166,42 1,10 0,51 0,47 #N/A 
342,45 224,88 379,63 450,62 438,97 380,45 104,05 215,98 242,87 206,33 1,34 0,63 0,47 thiosulfate chloroplastic-like gi|475530637|gb|EMT07933.1| hypothetical protein F775_28046 [Aegilops tauschii]
74,77 47,96 125,85 107,20 111,54 98,25 63,00 36,00 63,74 43,80 1,37 0,64 0,47 #N/A 
2397,12 1495,28 1952,22 1712,35 2018,53 1563,44 1222,84 439,16 1260,51 451,58 1,04 0,49 0,47 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 gi|357114424|ref|XP_003559000.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 [Brachypodium distachyon]
2954,90 2688,95 3515,45 3380,11 3803,18 2796,15 2152,62 1187,89 1083,58 1846,24 1,06 0,49 0,46 type 1 non-specific lipid transfer protein precursor 
gi|56713236|emb|CAH04987.1| type 1 
transfer protein precursor [Triticum aestivum]
1443,06 637,33 1261,61 1004,64 1523,19 1191,48 768,45 379,77 820,93 343,55 1,39 0,64 0,46 metal tolerance protein 5-like gi|326520069|dbj|BAK03959.1| predicted protein [Hordeum vulga
387,31 143,88 308,90 408,88 355,01 320,21 162,28 168,29 167,04 147,93 1,09 0,50 0,46 predicted protein gi|326510989|dbj|BAJ91842.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
290,11 150,27 228,82 219,14 275,85 249,86 158,46 54,90 165,94 71,05 1,37 0,63 0,46 predicted protein gi|326530562|dbj|BAJ97707.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
168,98 142,81 208,01 198,27 184,70 229,24 90,69 82,79 95,61 109,00 1,01 0,47 0,46 
g-type lectin s-receptor-like serine threonine-protein 
kinase b120-like gi|357166184|ref|XP_003580627.1| PREDICTED: G
284,13 165,20 214,26 187,84 220,68 236,52 140,33 54,00 139,57 62,29 1,02 0,47 0,46 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100837497 gi|357146854|ref|XP_003574135.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100837497 [Brachypodium distachyon]
6853,40 3894,34 5795,30 4689,28 6409,39 5425,73 2442,81 1713,45 4520,04 1594,17 1,37 0,63 0,46 heme-binding protein 2-like 
gi|326488153|dbj|BAJ89915.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326494134|dbj|BAJ85529.1| predic
vulgare] 
305,06 106,58 293,30 209,66 229,08 220,75 140,33 66,59 163,75 67,15 1,27 0,58 0,46 phytochromobilin:ferredoxin chloroplastic-like gi|475604016|gb|EMT25601.1| Phytochromobilin:ferredoxin oxidoreductase, chloroplastic [Aegilops tauschii]
439,65 296,29 427,47 360,49 477,35 498,50 231,01 157,49 241,77 178,10 1,29 0,59 0,46 #N/A 
233,28 123,63 214,26 191,63 268,66 244,60 157,51 54,00 150,56 58,39 1,30 0,59 0,46 metal tolerance protein c3 gi|475475218|gb|EMT02559.1| Putative metal tolerance protein C3 [Aegilops tauschii]
106,17 121,50 198,65 234,32 159,52 160,51 129,83 70,19 96,71 46,72 1,89 0,86 0,46 probable polyamine oxidase 5-like gi|326489406|dbj|BAK01686.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
569,75 292,02 487,80 375,67 519,32 439,88 276,83 127,79 304,41 119,71 1,16 0,53 0,45 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100837497 gi|357146854|ref|XP_003574135.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100837497 [Brachypodium distachyon]
4462,26 1671,14 2978,77 2768,22 3629,27 2743,19 2197,48 897,22 1812,19 603,41 1,03 0,47 0,45 peroxisomal membrane protein 2 gi|474370842|gb|EMS63851.1| Peroxisomal membrane protein 2 [Triticum
104,68 51,16 65,52 76,84 85,15 75,20 33,41 17,10 46,16 40,88 1,10 0,50 0,45 
PREDICTED: uncharacterized protein LOC101771966 
isoform X1 gi|514737236|ref|XP_004958758.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101771966 isoform X1 [Setaria italica]
731,25 492,39 907,99 816,81 720,82 682,46 415,25 188,98 533,00 281,27 1,39 0,63 0,45 adipocyte plasma membrane-associated gi|326534190|dbj|BAJ89445.1| predicted protein [Hordeum 
74,77 52,22 107,13 92,97 92,35 78,84 46,78 32,40 56,05 33,09 1,67 0,76 0,45 #N/A 
101,69 43,70 86,33 70,20 81,56 94,20 35,32 26,10 46,16 42,82 1,23 0,56 0,45 flavin-containing monooxygenase yucca6-like gi|475596705|gb|EMT23433.1| hypothetical protein F775_14761 [Aegilops tauschii]
86,73 59,68 73,85 61,66 92,35 69,14 36,27 24,30 54,95 18,49 1,16 0,52 0,45 adipocyte plasma membrane-associated gi|326509393|dbj|BAJ91613.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5215,94 3339,07 4726,10 5576,28 5637,00 4836,66 2868,56 2014,02 3573,83 915,82 1,45 0,65 0,45 hypothetical protein TRIUR3_13172 gi|473987509|gb|EMS51777.1| hypothetical protein TRIUR3_13172 [Triticum urartu]
70,28 63,95 93,61 76,84 88,75 80,05 52,50 11,70 61,54 27,25 1,39 0,63 0,45 #N/A 
180,94 51,16 178,89 175,50 201,49 178,30 100,23 60,29 84,62 85,65 1,05 0,47 0,45 #N/A 
101,69 53,29 92,57 91,07 82,76 81,67 39,14 20,70 74,73 21,41 1,37 0,61 0,45 monoglyceride lipase-like gi|474048407|gb|EMS53539.1| hypothetical protein TRIUR3_25520 [Triticum urartu]
19,63 50,09 116,49 73,05 113,94 102,29 72,55 28,80 31,87 47,69 1,97 0,88 0,45 #N/A 
219,82 86,33 150,81 132,81 148,72 147,97 41,05 66,59 58,25 92,46 1,17 0,52 0,45 cbs domain-containing protein chloroplastic-like 
gi|326488002|dbj|BAJ89840.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326512290|dbj|BAJ96126.1| predicted protei
vulgare] 
118,14 59,68 139,37 80,64 100,75 141,51 61,09 27,00 62,64 54,50 1,33 0,59 0,44 acetyl-coenzyme a synthetase gi|475558313|gb|EMT13054.1| Ac
201,88 1089,22 706,21 482,87 561,30 614,54 313,11 117,89 303,31 312,41 1,03 0,45 0,44 cysteine-rich receptor-like protein kinase 25-like gi|474449843|gb|EMS68818.1| hypothetical protein TRIUR3_19156 [Triticum urartu]
2293,94 1597,60 1684,92 1718,04 1779,85 1411,82 1062,47 356,37 1049,51 434,07 1,02 0,45 0,44 uncharacterized mscs family protein at1g78610-like gi|326492373|dbj|BAK01970.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
215,34 193,97 236,10 274,17 305,84 394,60 130,78 116,09 109,90 174,21 1,15 0,51 0,44 uncharacterized gpi-anchored protein at1g27950-like gi|326495308|dbj|BAJ85750.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
18646,09 10203,73 15502,32 13974,86 16228,57 11374,63 9241,45 3515,99 9312,62 2944,06 1,01 0,44 0,44 farnesyl pyrophosphate synthase 1-like 
gi|326490349|dbj|BAJ84838.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326510595|dbj|BAJ87514.1| predicted protei
vulgare] 
1682,32 647,99 1189,85 993,26 1505,20 1293,77 874,41 377,07 674,76 239,42 1,12 0,49 0,43 #N/A 
1798,96 743,91 1536,19 1626,97 1406,85 1326,92 615,71 343,77 1216,55 376,64 1,36 0,59 0,43 monoglyceride lipase-like gi|326507190|dbj|BAJ95672.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
89,72 114,04 221,54 145,15 189,50 179,51 88,78 28,80 104,40 96,35 1,69 0,73 0,43 histone-lysine n- h3 lysine-4 specific gi|475551471|gb|EMT11649.1| Histone
222,81 123,63 175,77 170,76 171,51 167,38 111,69 41,40 93,41 49,64 1,06 0,46 0,43 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase flavanone 4-
reductase gi|474139785|gb|EMS56505.1| Bifunctional dihydroflavonol 4
98,70 63,95 79,05 54,07 87,55 70,35 37,23 28,80 45,06 14,60 1,05 0,45 0,43 #N/A 
903,22 335,72 767,58 694,43 921,11 828,82 391,38 326,67 447,28 218,01 1,43 0,62 0,43 ring-finger domain containing protein gi|475622832|gb|EMT31984.1| hypothetical protein F775_32634 [Aegilops tauschii]
230,29 134,29 302,66 320,65 343,02 274,52 177,55 107,99 117,59 129,44 1,83 0,78 0,43 #N/A 
1935,04 827,04 1354,18 1510,28 1586,76 1196,33 814,27 454,46 747,30 406,82 1,24 0,53 0,43 predicted protein gi|326525925|dbj|BAJ93139.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
136,08 41,57 114,41 100,56 141,52 101,88 41,05 40,50 59,34 55,47 1,28 0,55 0,43 myb-like protein j gi|475365263|gb|EMT00513.1| Myb
106,17 134,29 130,01 137,56 139,13 156,87 64,91 45,90 67,04 62,29 1,11 0,47 0,43 kinesin-related protein 2 gi|357137499|ref|XP_003570338.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840427 [Brachypodium distachyon]
290,11 154,54 222,58 184,04 209,89 186,79 112,64 44,10 115,39 70,07 1,03 0,44 0,43 predicted protein gi|326489103|dbj|BAK01535.1| predicted protein 
218,33 94,85 174,73 170,76 202,69 175,06 110,73 52,20 102,20 42,82 1,85 0,79 0,43 beta-amylase chloroplastic-like gi|475477044|gb|EMT02663.1| hypothetical protein F775_42276 [Aegilops tauschii]
4880,97 2698,54 3922,12 2555,72 3843,95 3463,65 1848,10 1034,91 1646,25 1334,31 1,01 0,43 0,43 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101777000 gi|514750706|ref|XP_004962170.1| PREDICTED: uncharacterized protein
28,41 18,12 48,88 53,13 40,78 59,03 17,18 19,80 16,48 32,12 1,58 0,67 0,42 #N/A 
267,30 265,63 233,88 334,76 0,00 130,49 135,17 180,05 1,60 0,65 0,40 hypothetical protein F775_25161 gi|475542527|gb|EMT09979.1| hypothetical protein F775_25161 [Aegilops tauschii]
449,31 487,62 347,81 339,61 237,69 79,19 253,86 87,59 1,13 0,46 0,41 probable serine acetyltransferase 4-like gi|326523693|dbj|BAJ93017.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
489,88 483,82 467,75 333,14 163,24 117,89 348,37 82,73 1,31 0,53 0,40 monoglyceride lipase-like gi|326507190|dbj|BAJ95672.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
240,26 183,09 201,49 198,51 112,64 54,00 113,19 47,69 1,04 0,41 0,40 partner of nob1 
gi|226497066|ref|NP_001142333.1| uncharacterized protein LOC100274503 [Zea mays] gi|194708256|gb|ACF88212.1| unknown [Zea may
gi|414880173|tpg|DAA57304.1| TPA: putative partner of Nob1 family protein [Zea mays]
238,18 166,02 259,06 192,85 75,41 54,00 145,06 65,21 1,36 0,54 0,40 Os01g0838100 
gi|115440927|ref|NP_001044743.1| Os01g0838100 [Oryza sativa Japonica Group] gi|56784643|dbj|BAD81690.1| helicase
Group] gi|113534274|dbj|BAF06657.1| Os01g0838100 [Oryza sativa Japonica Group]
330,74 339,62 412,58 335,17 227,19 67,49 207,70 60,34 1,22 0,49 0,40 rna polymerase sigma factor rpod gi|326490962|dbj|BAJ90342.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
99,85 107,20 104,34 84,90 59,18 25,20 45,06 26,28 1,54 0,60 0,39 #N/A 
833,10 752,30 897,12 945,66 532,66 123,29 465,96 224,82 1,23 0,48 0,39 formin-like protein 5-like gi|473941910|gb|EMS50351.1| hypothetical protein TRIUR3_20886 [Triticum urartu]
8205,15 7093,21 8020,13 9330,48 2717,74 3901,15 2186,94 3892,97 1,54 0,60 0,39 seed imbibition protein gi|283806361|dbj|BAI66422.1| seed imbibition protein [Triticum aestivum]
84,25 62,61 51,57 71,56 15,27 31,50 15,39 42,82 1,64 0,64 0,39 hypothetical protein TRIUR3_12029 gi|473887576|gb|EMS48263.1| hypothetical protein TRIUR3_12029 [Triticum urartu]
52,00 43,64 57,57 43,26 28,64 6,30 28,57 12,65 1,24 0,48 0,39 glutathione-s-transferase 19e50 gi|22022400|gb|AAL47688.1| glutathione-S-transferase 19E50 [Triticum aestivum]
549,16 610,94 846,75 744,32 387,57 89,99 446,18 139,17 1,41 0,54 0,39 f-box protein at2g32560-like gi|475551205|gb|EMT11595.1| hypothetical protein F775_27187 [Aegilops tauschii]
73,85 85,38 56,37 70,75 36,27 22,50 20,88 30,17 1,82 0,70 0,38 #N/A 
241,30 150,84 263,86 242,58 96,41 55,80 121,99 69,10 1,23 0,47 0,38 dof zinc finger protein gi|475536612|gb|EMT08945.1| Dof zinc finger protein [Aegilops tauschii]
67,60 55,02 59,97 60,65 33,41 12,60 26,38 20,44 1,08 0,41 0,38 flavonoid 3 -monooxygenase-like gi|475627129|gb|EMT33578.1| hypothetical protein F775_52187 [Aegilops
138,33 188,79 163,11 154,04 33,41 98,99 20,88 91,48 1,81 0,69 0,38 b3 domain-containing protein gi|475557857|gb|EMT12928.1| B3 domain-containing protein [Aegilops tauschii]
210,10 127,12 171,51 202,56 97,37 30,60 106,60 33,09 1,22 0,46 0,38 acetyl-coenzyme a synthetase gi|475558313|gb|EMT13054.1| Acetyl-coenzyme A synthetase [Aegilops tauschii]
1096,24 1011,28 1066,23 916,96 398,07 121,49 834,11 173,24 1,48 0,55 0,37 monoglyceride lipase-like gi|326507190|dbj|BAJ95672.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
256,90 223,89 262,66 227,62 104,05 37,80 134,07 85,65 1,60 0,60 0,37 peptide transporter ptr2-like gi|475564928|gb|EMT14648.1| Peptide transporter PTR2 [Aegilops tauschii]
140,41 128,07 142,72 185,57 30,55 73,79 95,61 20,44 2,52 0,93 0,37 benzyl alcohol o-benzoyltransferase-like gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
52,00 60,71 69,56 48,92 23,86 6,30 38,46 15,57 1,14 0,41 0,36 vacuolar amino acid transporter 1-like gi|326522040|dbj|BAK04148.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
958,95 1026,46 1057,84 966,28 375,16 292,47 358,26 428,23 1,14 0,41 0,36 #N/A 
60,32 36,05 35,98 48,92 12,41 8,10 29,67 15,57 1,10 0,40 0,36 #N/A 
145,61 106,25 149,92 114,82 41,05 45,00 58,25 42,82 1,40 0,51 0,36 ring finger protein 44 gi|475565616|gb|EMT14836.1| RING finger protein 44 [Aegilops tauschii]
169,53 110,99 153,52 124,93 75,41 40,50 68,14 18,49 1,27 0,46 0,36 cbl-interacting protein kinase 29 gi|405113258|gb|AFR90219.1| CBL-interacting protein kinase 29 [Triticum aestivum]
361,95 355,75 355,01 262,39 133,64 49,50 197,81 102,19 1,54 0,56 0,36 disease resistance protein rpp13 gi|326517906|dbj|BAK07205.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
59,28 47,43 44,38 65,50 15,27 20,70 20,88 21,41 1,63 0,59 0,36 dna ligase 1 gi|474425681|gb|EMS67720.1| DNA ligase 1 [Triticum urartu]
28,08 45,54 45,58 48,11 14,32 10,80 18,68 16,55 1,26 0,45 0,36 expansin expa7 gi|44894790|gb|AAS48876.1| expansin EXPA7 [Triticum aestivum]
69,69 69,25 99,55 67,52 32,46 17,10 26,38 34,06 1,30 0,47 0,36 
PREDICTED: uncharacterized protein LOC101771966 
isoform X1 gi|514737236|ref|XP_004958758.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101771966 isoform X1 [Setaria italica]
92,57 89,18 104,34 86,52 24,82 48,60 17,58 42,82 1,72 0,62 0,36 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 gi|357129913|ref|XP_003566604.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 [Brachypodium distachyon]
165,37 106,25 149,92 160,91 48,68 43,20 82,42 35,04 1,06 0,38 0,36 #N/A 
47,84 55,97 69,56 42,45 18,14 26,10 9,89 23,36 1,77 0,64 0,36 tyrosine-sulfated glycopeptide receptor 1 gi|475562750|gb|EMT14116.1| Tyrosine-sulfated glycopeptide receptor 1 [Aegilops tauschii]
58,24 49,33 49,17 57,82 15,27 23,40 9,89 28,22 2,60 0,93 0,36 #N/A 
42,64 22,77 45,58 43,26 20,05 7,20 14,29 13,63 1,07 0,38 0,36 
tpa: phosphatidylinositol-4-phosphate 5-kinase family 
protein gi|357119801|ref|XP_003561622.1| PREDICTED: phosphatidylinositol
162,25 113,84 94,75 154,85 42,00 17,10 87,92 40,88 1,60 0,57 0,36 hypothetical protein TRIUR3_12643 gi|474071997|gb|EMS54374.1| hypothetical protein TRIUR3_12643 [Triticum urartu]
163,29 120,48 194,30 128,57 84,96 23,40 81,32 26,28 1,35 0,48 0,36 #N/A 
1980,30 1626,02 2020,92 1691,19 789,45 510,25 869,28 435,04 1,68 0,60 0,36 myosin-j heavy chain gi|475554127|gb|EMT12170.1| Myosin-J heavy chain [Aegilops tauschii]
1090,00 561,61 1128,60 1280,42 537,44 209,68 416,51 277,37 1,08 0,38 0,35 abc transporter a family member 7-like gi|514708207|ref|XP_004951480.1| PREDICTED: ABC transporter A family member 10
532,52 479,08 588,89 490,01 271,11 53,10 312,11 102,19 1,41 0,50 0,35 f-box protein at2g32560-like gi|475551205|gb|EMT11595.1| hypothetical protein F775_27187 [Aegilops tauschii]
79,05 111,94 104,34 117,25 30,55 23,40 19,78 71,05 1,26 0,44 0,35 #N/A 
76,97 59,77 58,77 45,28 17,18 13,50 25,28 28,22 1,44 0,51 0,35 #N/A 
169,53 169,81 225,48 183,96 78,28 65,69 75,83 39,90 1,97 0,68 0,35 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835550 gi|357143020|ref|XP_003572774.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835550 [Brachypodium distachyon]
4770,82 3849,70 5639,40 3983,99 2380,76 730,74 2383,65 785,41 1,41 0,49 0,34 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100833492 gi|357139185|ref|XP_003571165.1| PREDICTED: uncharacterized 
48,88 45,54 35,98 42,05 27,68 12,60 13,19 5,84 1,06 0,37 0,34 cytokinin-n-glucosyltransferase 2 gi|475623786|gb|EMT32365.1| Cytokinin-N-glucosyltransferase 2 [Aegilops tauschii]
2473,30 2217,99 2511,46 3460,02 837,18 1025,91 617,62 1173,73 1,63 0,56 0,34 seed imbibition protein gi|283806361|dbj|BAI66422.1| seed imbibition protein [Triticum aestivum]
349,47 425,00 274,65 326,68 144,14 69,29 117,59 137,23 1,38 0,47 0,34 aquaporin nip2-1 gi|474149851|gb|EMS56871.1| Aquaporin NIP2
42,64 24,67 44,38 32,75 14,32 6,30 17,58 10,71 1,12 0,38 0,34 cycloartenol synthase gi|194239079|emb|CAP72302.1| unnamed protein product [Triticum aestivum]
865,34 765,58 955,89 676,80 522,16 105,29 398,92 71,05 1,39 0,47 0,34 calcium binding ef-hand protein gi|474449244|gb|EMS68766.1| hypothetical protein TRIUR3_30394 [Triticum 
132,09 100,56 125,93 129,78 54,41 19,80 61,54 27,25 1,88 0,63 0,33 auxin-responsive protein iaa16 gi|475568810|gb|EMT15588.1| Auxin-responsive protein IAA16 [Aegilops tauschii]
49,92 62,61 70,76 46,90 24,82 14,40 25,28 11,68 1,23 0,41 0,33 septum-promoting gtp-binding protein 1 gi|326533162|dbj|BAJ93553.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1821,17 1513,13 1841,02 1246,46 633,85 416,66 596,74 434,07 1,09 0,35 0,32 
rhodanese-like domain-containing protein chloroplastic-
like gi|357141239|ref|XP_003572147.1| PREDICTED: uncharacterized protein At4g01050, chloroplastic
1396,70 1051,92 3770,27 2221,79 3942,30 3385,62 1037,65 586,75 1661,63 519,71 2,04 0,58 0,29 30s ribosomal protein chloroplastic gi|326502706|dbj|BAJ98981.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3913,45 2469,40 2891,41 2434,29 3770,79 3190,75 1225,70 523,75 1380,30 362,05 1,20 0,34 0,28 
haloacid dehalogenase-like hydrolase domain-
containing protein 3 gi|326521474|dbj|BAK00313.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
41,87 8,53 34,32 45,54 47,97 48,92 4,77 21,60 4,40 18,49 2,63 0,73 0,28 #N/A 
50,84 8,53 17,68 18,02 21,59 30,32 11,46 0,00 10,99 1,95 1,04 0,29 0,28 predicted protein gi|326527991|dbj|BAJ89047.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
43,37 12,79 38,48 24,67 41,98 32,75 12,41 3,60 14,29 7,79 1,45 0,40 0,28 peptide transporter ptr2-like gi|475564928|gb|EMT14648.1| Peptide transporter PTR2 [Aegilops tauschii]
183,93 44,76 146,65 121,43 151,12 113,61 30,55 48,60 28,57 38,93 1,27 0,35 0,28 hypothetical protein F775_04480 gi|475553895|gb|EMT12111.1| hypothetical protein F775_04480 [Aegilops tauschii]
399,27 133,22 422,27 338,68 467,75 344,87 123,14 95,39 121,99 92,46 2,21 0,61 0,28 myosin-j heavy chain gi|475554127|gb|EMT12170.1| Myosin
246,74 167,33 258,98 159,38 292,64 247,03 88,78 62,09 97,81 14,60 1,55 0,43 0,27 cbl-interacting protein kinase 29 gi|405113258|gb|AFR90219.1| CBL
32,90 12,79 34,32 27,51 25,19 30,73 8,59 10,80 10,99 1,95 1,88 0,52 0,27 ap-2 complex subunit mu gi|475592319|gb|EMT22034.1| AP
25,42 26,64 60,32 46,48 39,58 41,24 19,09 5,40 10,99 15,57 2,06 0,56 0,27 #N/A 
1226,22 776,95 1510,19 1180,15 1788,25 1539,18 656,76 117,89 609,93 218,01 1,70 0,45 0,27 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gso2 gi|474396205|gb|EMS65702.1| hypothetical protein TRIUR3_05898 [Triticum urartu]
89,72 144,95 184,09 138,51 220,68 178,30 99,28 29,70 45,06 17,52 1,19 0,32 0,27 hypothetical protein TRIUR3_30167 gi|474195762|gb|EMS58336.1| hypothetical protein TRIUR3_30167 [Triticum urartu]
2123,46 1099,88 1516,43 1352,80 1932,17 1761,14 662,49 170,98 784,66 122,63 1,29 0,34 0,27 
haloacid dehalogenase-like hydrolase domain-
containing protein 3 gi|326521474|dbj|BAK00313.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
212,35 132,16 227,78 187,84 331,02 263,60 112,64 20,70 98,91 33,09 1,71 0,45 0,26 vacuolar cation proton exchanger 3 gi|474383288|gb|EMS64730.1| Vacuolar cation/proton exchanger 3 [Triticum urartu]
2,99 44,76 31,20 50,28 38,38 30,73 4,77 3,60 16,48 14,60 1,50 0,39 0,26 #N/A 
505,44 396,47 1457,15 801,63 1547,18 1641,87 419,07 199,78 603,33 188,81 2,23 0,58 0,26 30s ribosomal protein chloroplastic gi|326502706|dbj|BAJ98981.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,98 1,07 12,48 15,18 21,59 21,43 6,68 2,70 8,79 0,00 2,07 0,53 0,26 alpha-expansin expa2 gi|51039054|gb|AAT94292.1| alpha
14,95 2,13 36,40 30,36 26,39 27,09 12,41 9,90 5,49 2,92 2,24 0,57 0,26 #N/A 
11,96 3,20 24,96 23,72 23,99 27,09 9,55 2,70 12,09 0,97 2,69 0,68 0,25 non-specific lipid-transfer protein gi|475599903|gb|EMT24363.1| Non
1335,39 846,23 1449,86 1350,91 1902,19 1968,14 699,72 116,09 641,80 233,58 1,75 0,44 0,25 hypothetical protein F775_01460 gi|475568936|gb|EMT15637.1| hypothetical protein F775_01460 [Aegilops tauschii]
32,90 22,38 58,24 37,00 53,97 43,26 12,41 9,00 16,48 10,71 1,59 0,40 0,25 #N/A 
110,66 29,84 63,44 31,31 37,18 36,39 15,27 3,60 18,68 4,87 1,03 0,26 0,25 hypothetical protein OsJ_04848 gi|222619917|gb|EEE56049.1| hypothetical protein OsJ_04848 [Oryza sativa Japonica Group]
59,82 20,25 45,76 27,51 47,97 46,49 8,59 9,00 18,68 5,84 1,12 0,28 0,25 tryptophanyl-trna cytoplasmic gi|474111011|gb|EMS55590.1| Tryptophanyl
14,95 13,86 10,40 21,82 26,39 24,26 4,77 3,60 4,40 7,79 1,47 0,36 0,25 #N/A 
25,42 6,39 36,40 24,67 40,78 21,83 11,46 6,30 8,79 3,89 1,11 0,27 0,25 cytokinin dehydrogenase 5 gi|326531862|dbj|BAK01307.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
76,27 42,63 45,76 48,38 80,36 47,71 25,77 3,60 15,39 9,73 1,27 0,31 0,25 hypothetical protein F775_22792 gi|475554505|gb|EMT12242.1| hypothetical protein F775_22792 [Aegilops tauschii]
589,19 498,78 1363,54 749,45 1495,60 942,02 498,30 47,70 462,66 107,06 2,13 0,52 0,25 protein zinc induced facilitator-like 1 
gi|242068147|ref|XP_002449350.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g008475 [Sorghum bicolor] gi|241935193|gb|EES08338.1| 
SORBIDRAFT_05g008475 [Sorghum bicolor]
224,31 77,80 226,74 219,14 280,65 167,38 97,37 4,50 96,71 20,44 1,09 0,27 0,25 #N/A 
7,48 6,39 33,28 23,72 28,78 39,22 10,50 3,60 15,39 0,97 2,16 0,53 0,24 expansin expa8 gi|44894792|gb|AAS48877.1| expansin EXPA8 [Triticum aestivum]
23,93 5,33 21,84 22,77 35,98 21,02 3,82 4,50 3,30 12,65 1,55 0,37 0,24 #N/A 
49,35 24,51 62,40 34,15 41,98 51,35 11,46 0,90 32,97 0,00 1,36 0,32 0,24 ureide permease 2-like isoform 1 gi|326497005|dbj|BAK02087.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
,95 25,58 38,48 36,05 27,59 37,20 15,27 0,00 9,89 7,79 2,24 0,53 0,24 aquaporin nip2-1 gi|474149851|gb|EMS56871.1| Aquaporin NIP2
55,33 19,18 38,48 35,10 64,77 50,13 6,68 9,90 12,09 15,57 1,72 0,40 0,23 hypothetical protein TRIUR3_01532 gi|474204965|gb|EMS58662.1| hypothetical protein TRIUR3_01532 [Triticum urartu]
64,30 10,66 73,85 49,33 85,15 67,92 34,37 0,90 24,18 4,87 1,88 0,44 0,23 dead-box atp-dependent rna helicase 37 gi|475488651|gb|EMT03384.1| DEAD
62,81 39,43 88,41 57,87 69,56 95,82 21,96 3,60 42,86 2,92 1,67 0,38 0,23 ureide permease 4 gi|326497005|dbj|BAK02087.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1254,64 716,20 1058,80 1071,05 1488,41 738,66 599,49 18,00 372,55 5,84 1,48 0,34 0,23 hypothetical protein OsI_21143 gi|125553477|gb|EAY99186.1| hypothetical protein OsI_21143 [Oryza sativa Indica Group]
26,92 33,04 43,68 39,84 25,19 42,45 10,50 1,80 14,29 7,79 1,52 0,35 0,23 aquaporin nip2-1 gi|474149851|gb|EMS56871.1| Aquaporin NIP2
409,74 149,21 401,47 398,44 570,90 337,19 178,51 6,30 170,34 33,09 1,17 0,27 0,23 amino acid permease 6-like gi|474139606|gb|EMS56484.1| hypothetical protein TRIUR3_26560 [Triticum urartu]
417,22 108,71 133,13 147,99 142,72 256,73 48,68 1,80 92,31 10,71 1,07 0,24 0,23 predicted protein 
gi|326490886|dbj|BAJ90110.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
vulgare] gi|326511553|dbj|BAJ91921.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,42 9,59 41,60 39,84 29,98 41,64 9,55 3,60 16,48 4,87 1,37 0,31 0,23 alpha-expansin 15 gi|475566808|gb|EMT15113.1| hypothetical protein F775_31962 [Aegilops tauschii]
1069,21 704,48 914,23 772,22 1432,04 888,25 490,66 16,20 369,25 8,76 1,59 0,35 0,22 hypothetical protein OsI_21143 gi|125553477|gb|EAY99186.1| hypothetical protein OsI_21143 [Oryza sativa Indica Group]
77,76 33,04 52,00 40,79 59,97 50,94 7,64 12,60 5,49 18,49 1,06 0,23 0,22 low quality protein: nucleoside-triphosphatase-like gi|475617700|gb|EMT30219.1| Nucleoside
183,93 120,43 123,77 142,30 69,56 70,35 24,82 0,00 34,07 29,20 1,10 0,24 0,22 fructan:fructan 1-fructosyltransferase gi|197726074|gb|ACH73188.1| fructan:fructan 1
803,03 125,76 764,46 783,60 658,45 673,97 367,52 69,29 24,18 157,67 1,15 0,25 0,21 hypothetical protein TRIUR3_30875 gi|474324337|gb|EMS62423.1| hypothetical protein TRIUR3_30875 [Triticum urartu]
14,95 4,26 17,68 11,38 26,39 28,30 7,64 2,70 6,59 0,97 1,78 0,38 0,21 probable protein phosphatase 2c 43-like gi|357165477|ref|XP_003580396.1| PREDICTED: probable protein phosphatase 2C 43
2715,64 782,28 2295,45 1646,89 2155,25 1613,16 426,70 386,07 360,46 457,42 1,22 0,26 0,21 thylakoid lumenal kda chloroplastic-like gi|357146891|ref|XP_003574148.1| PREDICTED: thylakoid lumenal 17.4 kDa protein, 
164,49 74,60 360,91 406,03 350,21 169,81 135,55 36,90 72,53 20,44 2,35 0,48 0,21 kda heat shock chloroplastic-like gi|475455328|gb|EMT01825.1| hypothetical protein F775_14502 [Aegilops tauschii]
106,17 84,20 83,21 96,76 41,98 48,92 22,91 0,90 20,88 10,71 1,25 0,26 0,20 fructan:fructan 1-fructosyltransferase gi|197726078|gb|ACH73190.1| fructan:fructan 1
17,94 6,39 11,44 11,38 21,59 14,55 2,86 1,80 5,49 0,97 1,13 0,21 0,19 cmv 1a interacting protein expressed 
gi|326492668|dbj|BAJ90190.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493634|dbj|BAJ85278.1| predicted protei
vulgare] gi|326511795|dbj|BAJ92042.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare
vulgare subsp. vulgare] 
125,61 23,45 141,45 107,20 142,72 89,35 10,50 35,10 17,58 26,28 2,63 0,49 0,19 myosin-j heavy chain gi|475554127|gb|EMT12170.1| Myosin
2888,29 1984,62 2487,48 1446,19 240,56 145,79 479,15 71,05 1,05 0,11 0,11 ( )-nerolidol synthase chloroplastic-like 
gi|326495128|dbj|BAJ85660.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326499782|dbj|BAJ90726.1| predicted protei
vulgare] 
62,40 64,51 33,58 35,17 3,82 0,90 12,09 3,89 1,09 0,12 0,11 fructan:fructan 1-fructosyltransferase gi|197726074|gb|ACH73188.1| fructan:fructan 1
86,33 50,28 64,77 30,73 5,73 7,20 3,30 5,84 3,02 0,29 0,10 heat-shock protein gi|147225078|emb|CAI96515.1| 26.5kDa heat
65,52 56,92 81,56 43,26 3,82 0,90 3,30 12,65 1,11 0,09 0,08 
ap2-like ethylene-responsive transcription factor 
at2g41710-like gi|475559664|gb|EMT13393.1| AP2-like ethylene
68,64 63,56 40,78 36,79 7,64 0,00 8,79 0,97 2,16 0,18 0,08 auxin-induced protein 5ng4 gi|474266509|gb|EMS60728.1| Auxin-induced protein 5NG4 [Triticum urartu]
1753,57 4109,64 1715,09 3374,30 448,66 32,40 242,87 177,13 2,70 0,22 0,08 glutathione s-transferase gstu6 gi|474346950|gb|EMS62895.1| putative glutathione S
449,31 239,06 522,92 783,94 15,27 2,70 56,05 42,82 2,37 0,14 0,06 gag-pol polyprotein gi|475618660|gb|EMT30498.1| hypothetical protein F775_06570 [Aegilops tauschii]
325,54 234,32 371,80 313,74 0,00 0,90 0,00 252,07 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,20 hypothetical protein TRIUR3_12653 gi|474389567|gb|EMS65232.1| hypothetical protein TRIUR3_12653 [Triticum urartu]
208,01 185,94 225,48 200,94 0,00 0,00 1,10 218,01 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,27 l-type lectin-domain containing receptor kinase gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L-type lectin
95,69 107,20 83,96 52,56 0,00 0,00 0,00 72,02 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,21 hypothetical protein F775_21152 gi|475416644|gb|EMT01001.1| hypothetical protein F775_21152 [Aegilops tauschii]
34,32 28,46 38,38 46,09 0,00 0,90 0,00 45,74 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,32 hypothetical protein TRIUR3_11935 gi|474368757|gb|EMS63663.1| hypothetical protein TRIUR3_11935 [Triticum urartu]
17,68 10,44 32,38 29,92 13,36 17,10 15,39 34,06 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,88 #N/A 
12,48 30,36 11,99 29,11 6,68 0,90 6,59 10,71 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,30 protein srg1 gi|475613120|gb|EMT28657.1| Protein SRG1 [Aegilops tauschii]
9,36 6,64 7,20 15,77 3,82 1,80 2,20 17,52 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,65 #N/A 
11,44 6,64 3,60 8,09 1,91 0,90 2,20 4,87 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,33 #N/A 
3,12 6,64 10,79 8,09 4,77 4,50 5,49 5,84 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,72 hypothetical protein F775_24566 gi|475561644|gb|EMT13809.1| hypothetical protein F775_24566 [Aegilops tauschii]
9,36 3,79 6,00 8,49 0,00 0,00 0,00 7,79 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,28 #N/A 
5,20 7,59 7,20 4,04 0,00 7,20 0,00 10,71 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 0,75 #N/A 
AA_H_4 AA_12_1 AA_12_2 AA_12_3 AA_12_4 AA_22_1 AA_22_2 AA_22_3 AA_22_4 
12 vs 
H 
22 vs 
H 22 vs 12 Anotación funcional  Proteína mas similar (BLASTX NCBI)
585,11 294,34 338,68 227,88 221,96 618,58 247,48 359,36 331,88 0,51 0,73 1,44 probable mitochondrial 2-oxoglutarate malate carrier gi|475484318|gb|EMT03106.1| hypothetical protein F775_43769 [Aegilops tauschii]
12759,46 7473,98 8353,04 7182,98 8483,47 7010,56 8010,19 7113,60 9628,28 0,51 0,51 1,01 #N/A 
300,55 170,57 237,17 109,14 118,86 223,38 242,98 163,75 330,90 0,50 0,76 1,51 mo25-like protein at4g17270-like gi|475616258|gb|EMT29704.1| Putative MO25
224,88 91,53 98,66 80,36 66,31 105,01 77,39 96,71 85,65 0,50 0,54 1,08 probable protein phosphatase 2c 60-like 
gi|326528615|dbj|BAJ97329.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530376|dbj|BAJ97614.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
256,85 122,73 160,33 106,74 81,67 234,83 233,98 143,96 172,26 0,50 0,83 1,67 hypothetical protein TRIUR3_02312 gi|474429745|gb|EMS67932.1| hypothetical protein TRIUR3_02312 [Triticum urartu]
231,27 86,33 105,30 65,96 82,07 103,10 163,79 105,50 136,25 0,49 0,73 1,50 endophilin-a2-like isoform x2 gi|326487302|dbj|BAJ89635.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
404,99 235,06 303,57 255,46 216,30 357,02 238,48 358,26 208,27 0,48 0,56 1,15 ocs element-binding factor 1 gi|475555920|gb|EMT12541.1| Ocs element
876,07 419,15 405,08 465,35 483,55 780,86 733,43 682,46 278,35 0,48 0,67 1,40 hypothetical protein F775_24208 gi|475623926|gb|EMT32417.1| 
237,67 178,89 150,84 170,31 146,76 155,60 207,88 141,77 390,27 0,48 0,66 1,38 transcriptional activator demeter gi|475625953|gb|EMT33140.1| Transcriptional activator DEMETER [Aegilops tauschii]
102,31 69,69 55,97 75,56 62,26 39,14 140,39 68,14 96,35 0,48 0,62 1,31 squamosa promoter-binding-like protein 11-like gi|326520902|dbj|BAJ92814.1| predicted protein [Hordeum 
401,80 183,05 167,91 129,53 154,04 167,05 325,77 119,79 326,04 0,46 0,69 1,48 hypothetical protein TRIUR3_33942 gi|474379093|gb|EMS64429.1| hypothetical protein TRIUR3_33942 [Triticum urartu]
59,68 35,36 37,95 32,38 27,90 60,14 61,19 78,03 34,06 0,46 0,80 1,75 #N/A 
122,56 60,32 71,15 38,38 48,92 50,59 66,59 41,76 67,15 0,45 0,47 1,03 peroxidase 4-like 
gi|326514478|dbj|BAJ96226.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326532938|dbj|BAJ89314.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
271,77 118,57 99,61 89,95 122,91 190,92 178,18 154,95 107,06 0,45 0,65 1,46 hypothetical protein SORBIDRAFT_03g041022 
gi|242059361|ref|XP_002458826.1| hypothetical protein 
gi|241930801|gb|EES03946.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_03g041022 [Sorghum bicolor]
90,59 46,80 33,20 61,17 47,71 39,14 102,59 32,97 39,90 0,43 0,48 1,14 hypothetical protein F775_23701 gi|475594538|gb|EMT22718.1| hypothetical protein F775_23701 [Aegilops tauschii]
107,64 46,80 74,00 15,59 48,11 153,69 379,77 131,88 135,28 0,42 1,84 4,34 f-box lrr-repeat protein 3-like gi|473996694|gb|EMS52090.1| hypothetical protein TRIUR3_21512 [Triticum urartu]
278,17 127,93 136,61 89,95 70,35 117,42 98,09 106,60 158,64 0,42 0,48 1,13 f-box protein at1g78280-like gi|475604462|gb|EMT25741.1| hypothetical protein F775_12337 [Aegilops tauschii]
171,59 78,01 91,07 83,96 77,22 87,82 119,69 96,71 89,54 0,41 0,49 1,19 aba 8 -hydroxylase 
gi|179251259|gb|ACB78189.1| ABA 8'
[Triticum aestivum] gi|506948148|dbj|BAN28258.1| ABA 8'
36,24 24,96 22,77 20,39 16,98 38,18 27,90 18,68 5,84 0,41 0,44 1,06 hypothetical protein TRIUR3_19623 gi|473887362|gb|EMS48245.1| hypothetical protein TRIUR3_19623 [Triticum urartu]
185,44 57,20 89,18 53,97 50,13 112,64 157,49 86,82 72,99 0,41 0,71 1,72 
probable mannose-1-phosphate guanylyltransferase 
1-like 
gi|357112936|ref|XP_003558261.1| PREDICTED: probable mannose
distachyon] 
3445,65 1952,22 2299,58 1440,43 1953,18 2354,99 1614,46 2735,32 1736,26 0,41 0,45 1,10 metallothionein-like protein type 3 gi|473740006|gb|EMS45341.1| hypothetical protein TRIUR3_17912 [Triticum urartu]
1871,50 613,64 851,91 404,18 386,92 813,32 629,04 948,41 728,96 0,41 0,56 1,38 aquaporin tip2-2 gi|475559537|gb|EMT13367.1| Putative aquaporin TIP2
334,65 130,01 148,94 121,14 93,39 195,69 143,09 135,17 199,51 0,41 0,56 1,36 
respiratory burst oxidase homolog protein f-like 
isoform 5 
gi|357132876|ref|XP_003568054.1| PREDICTED: respiratory burst oxidase homolog protein F
distachyon] 
49,03 26,00 20,87 19,19 17,79 18,14 20,70 14,29 37,96 0,40 0,44 1,09 kinesin-like protein nack1-like isoform x2 gi|514798374|ref|XP_004974128.1| PREDICTED: kinesin
402,86 146,65 192,58 116,34 117,25 299,74 243,88 289,03 313,38 0,40 0,80 2,00 hypothetical protein TRIUR3_29962 gi|473739017|gb|EMS45331.1| hypothetical protein TRIUR3_29962 [Triticum urartu]
42,63 17,68 17,08 21,59 20,22 42,00 35,10 35,17 21,41 0,39 0,69 1,75 protein rsm22-like mitochondrial gi|475607128|gb|EMT26597.1| Protein RSM22
77,76 107,64 33,28 30,36 20,39 26,28 31,50 48,60 47,26 23,36 0,36 0,50 1,37 monodehydroascorbate reductase gi|473942843|gb|EMS50440.1| Monodehydroascorbate reductase [Triticum urartu]
233,28 329,32 89,45 108,15 94,75 87,73 143,19 197,08 172,54 119,71 0,36 0,60 1,66 monodehydroascorbate reductase gi|475499130|gb|EMT04135.1| Monodehydroascorbate reductase [Aegilops tauschii]
542,83 539,28 198,65 195,43 207,49 147,57 355,11 433,76 573,66 291,97 0,36 0,78 2,21 pip aquaporin gi|68299599|dbj|BAE02729.1| PIP aquaporin [Hordeum vulgare]
64,30 93,79 31,20 29,41 16,79 32,75 44,87 36,90 58,25 32,12 0,36 0,56 1,56 monodehydroascorbate reductase gi|475499130|gb|EMT04135.1| Monodehydroascorbate reductase [Aegilops tauschii]
46,36 58,62 15,60 32,25 15,59 20,22 67,78 37,80 76,93 24,33 0,35 0,88 2,47 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
chloroplastic-like gi|475543495|gb|EMT10155.1| hypothetical protein F775_20486 [Aegilops tauschii]
40,38 41,57 13,52 26,56 16,79 5,66 15,27 14,40 18,68 22,38 0,35 0,40 1,13 methyltransferase pmt2 gi|474224834|gb|EMS59423.1| putative 
79,26 93,79 33,28 18,97 26,39 29,92 35,32 55,80 41,76 14,60 0,35 0,48 1,36 phosphoinositide phospholipase c 6 gi|475489478|gb|EMT03430.1| Phosphoinositide phospholipase C 6 [Aegilops tauschii]
160,01 70,34 47,84 45,54 41,98 37,60 60,14 30,60 79,13 28,22 0,35 0,40 1,15 omega-3 fatty acid chloroplastic gi|475559707|gb|EMT13405.1| Omega
174,96 332,52 85,29 148,94 71,96 47,71 132,69 227,68 102,20 144,04 0,35 0,60 1,71 
ankyrin repeat and protein kinase domain-containing 
protein 1-like 
gi|357150920|ref|XP_003575623.1| PREDICTED: ankyrin repeat and protein kinase domain
distachyon] 
53,83 53,29 32,24 17,08 14,39 20,62 40,09 41,40 70,33 33,09 0,35 0,76 2,19 #N/A 
43,37 68,21 19,76 21,82 11,99 11,32 21,96 15,30 25,28 36,01 0,34 0,52 1,52 profilin-2-like isoform 1 gi|475490983|gb|EMT03530.1| Profilin [Aegilops tauschii]
91,22 133,22 38,48 43,64 25,19 25,88 53,46 20,70 58,25 24,33 0,34 0,40 1,18 fatty acid 2-hydroxylase gi|475614336|gb|EMT29039.1| Fatty acid 2
26,92 40,50 12,48 23,72 8,40 10,92 10,50 18,00 14,29 17,52 0,34 0,37 1,09 glucose 6-phosphate dehydrogenase gi|473740134|gb|EMS45344.1| hypothetical protein TRIUR3_35375 [Triticum urartu]
76,27 67,14 26,00 30,36 19,19 18,60 9,55 41,40 16,48 37,96 0,34 0,38 1,12 calcium-dependent protein kinase gi|164472664|gb|ABY59014.1| calcium
79,26 110,84 50,96 38,90 39,58 46,09 42,00 57,59 13,19 286,13 0,33 0,76 2,27 #N/A 
41,87 52,22 17,68 23,72 19,19 16,98 47,73 35,10 46,16 19,46 0,33 0,64 1,91 #N/A 
34,39 27,71 8,32 11,38 9,59 6,47 21,96 6,30 10,99 7,79 0,33 0,43 1,31 predicted protein gi|326527919|dbj|BAJ89011.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
38,88 38,37 9,36 14,23 11,99 9,30 13,36 17,10 10,99 10,71 0,32 0,38 1,16 hypothetical protein TRIUR3_01698 gi|474221377|gb|EMS59272.1| hypothetical protein TRIUR3_01698 [Triticum urartu]
77,76 83,13 21,84 20,87 34,78 24,26 63,96 50,40 56,05 23,36 0,32 0,61 1,90 hypothetical protein F775_24208 gi|475623926|gb|EMT32417.1| hypothetical protein F775_24208 [Aegilops tauschii]
22,43 33,04 10,40 10,44 8,40 10,51 10,50 5,40 6,59 19,46 0,32 0,34 1,06 phospholipase d delta-like gi|326491171|dbj|BAK05685.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
506,94 331,46 232,98 180,25 136,73 141,10 189,96 201,58 151,66 197,57 0,32 0,34 1,07 jasmonate o-methyltransferase gi|475616196|gb|EMT29688.1| Jasmonate O
26,92 52,22 17,68 14,23 8,40 14,15 18,14 38,70 8,79 5,84 0,32 0,41 1,31 cadmium tolerance factor gi|474270965|gb|EMS60873.1| hypothetical protein TRIUR3_32053 [Triticum urartu]
16,45 33,04 6,24 14,23 7,20 4,04 18,14 5,40 26,38 2,92 0,32 0,53 1,67 #N/A 
367,87 711,94 124,81 144,20 160,71 150,40 410,48 195,28 392,33 62,29 0,31 0,57 1,83 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475562832|gb|EMT14140.1| Cysteine
20,94 40,50 10,40 5,69 8,40 10,51 9,55 26,10 7,69 10,71 0,31 0,48 1,54 cadmium tolerance factor gi|474270965|gb|EMS60873.1| hypothetical protein TRIUR3_32053 [Triticum urartu]
22,43 40,50 8,32 12,33 6,00 10,11 21,96 20,70 23,08 27,25 0,31 0,77 2,53 zinc finger ccch domain-containing protein 4-like gi|357127870|ref|XP_003565600.1| PREDICTED: zinc finger CCCH domain
176,46 333,59 79,05 104,35 51,57 65,50 184,24 89,99 151,66 72,99 0,30 0,50 1,66 gdsl esterase lipase at1g09390-like gi|326494472|dbj|BAJ90505.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
56,83 78,87 15,60 25,61 21,59 18,19 92,60 50,40 71,43 18,49 0,30 0,86 2,88 #N/A 
62,81 33,04 16,64 21,82 16,79 9,70 20,05 25,20 9,89 29,20 0,30 0,39 1,30 predicted protein 
gi|326496841|dbj|BAJ98447.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508866|dbj|BAJ86826.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
49,35 74,60 20,80 21,82 25,19 20,62 62,05 54,00 68,14 18,49 0,29 0,67 2,29 hypothetical protein TRIUR3_28653 gi|474103557|gb|EMS55354.1| hypothetical protein TRIUR3_28653 [Triticum urartu]
89,72 201,43 52,00 53,13 34,78 46,49 168,01 113,39 137,37 60,34 0,29 0,75 2,57 probable prefoldin subunit 5-like gi|357146735|ref|XP_003574093.1| PREDICTED: probable prefoldin subunit 5
52,34 128,96 33,28 14,23 27,59 25,47 20,05 63,89 20,88 17,52 0,29 0,35 1,22 hypothetical protein TRIUR3_03408 gi|474092936|gb|EMS54952.1| hypothetical protein TRIUR3_03408 [Triticum urartu]
151,03 309,07 71,77 95,82 65,96 71,97 80,19 182,68 74,73 177,13 0,28 0,48 1,68 predicted protein gi|326532090|dbj|BAK01421.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
41,87 21,32 8,32 3,79 16,79 8,49 21,96 16,20 9,89 6,81 0,28 0,42 1,47 patatin group a-3-like 
gi|326511942|dbj|BAJ95952.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326528583|dbj|BAJ93473.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
180,94 357,03 76,97 110,99 74,36 82,48 380,88 265,48 331,89 100,24 0,28 0,89 3,13 hypothetical protein TRIUR3_06082 gi|474317114|gb|EMS62130.1| hypothetical protein TRIUR3_06082 [Triticum urartu]
37,38 46,89 13,52 14,23 10,79 10,92 49,64 68,39 43,96 13,63 0,28 1,00 3,55 h2b2_wheat ame: full=histone gi|326510547|dbj|BAJ87490.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,91 24,51 9,36 11,38 4,80 6,87 6,68 18,90 15,39 9,73 0,28 0,44 1,56 serine arginine repetitive matrix protein 1-like gi|475560205|gb|EMT13513.1| hypothetical protein F775_33145 [Aegilops tauschii]
62,81 66,08 14,56 17,08 15,59 14,55 41,05 5,40 17,58 12,65 0,28 0,35 1,24 ferric-chelate reductase 1-like gi|475425909|gb|EMT01101.1| Ferric
29,91 25,58 3,12 7,59 8,40 6,87 7,64 9,00 6,59 10,71 0,28 0,36 1,31 predicted protein gi|326526983|dbj|BAK00880.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
46,36 63,95 10,40 10,44 13,19 24,66 212,88 6,30 104,40 22,38 0,28 1,62 5,89 class iii peroxidase gi|57635149|gb|AAW52716.1| peroxidase 2 [Triticum monococcum]
25,42 20,25 6,24 6,64 6,00 4,85 58,23 18,90 52,75 5,84 0,27 1,57 5,72 
hak14_orysj ame: full=probable potassium 
transporter 14 ame: full= 14 gi gi|218199696|gb|EEC82123.1| hypothetical protein OsI_26150 [Oryza sativa Indica Group]
23,93 23,45 13,52 3,79 4,80 4,85 10,50 15,30 14,29 50,61 0,27 0,92 3,36 uncharacterized acetyltransferase at3g50280-like 
gi|326491781|dbj|BAJ94368.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326495980|dbj|BAJ90612.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326533492|dbj|BAK05277.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgar
35,89 37,30 12,48 16,13 7,20 12,13 21,00 72,89 2,20 29,20 0,27 0,71 2,61 beta-glucosidase 6-like gi|357120370|ref|XP_003561900.1| PREDICTED: beta
131,59 229,14 50,96 60,71 41,98 78,03 237,69 128,69 256,06 64,23 0,27 0,80 2,96 60s ribosomal export protein nmd3-like gi|474405558|gb|EMS66433.1| hypothetical protein TRIUR3_14736 [Triticum urartu]
28,41 24,51 7,28 5,69 8,40 6,06 6,68 9,90 5,49 6,81 0,27 0,28 1,05 btb poz domain-containing protein gi|475518152|gb|EMT06169.1| BTB/POZ domain
103,18 109,77 32,24 26,56 20,39 25,47 21,96 50,40 8,79 24,33 0,26 0,27 1,01 patatin-3-kuras 1 gi|473882099|gb|EMS48009.1| Patatin
88,46 26,00 13,28 7,20 13,75 32,46 45,90 29,67 18,49 0,22 0,46 2,10 cysteine-rich receptor-like protein kinase 23 gi|473904586|gb|EMS49294.1| Cysteine
21,32 1,04 5,69 3,60 2,43 5,73 2,70 10,99 4,87 0,21 0,40 1,90 predicted protein gi|326531746|dbj|BAJ97877.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
516,90 81,13 119,53 143,92 123,72 938,37 739,73 896,75 168,37 0,21 1,22 5,86 lecithin-cholesterol acyltransferase-like 1 gi|474202134|gb|EMS58552.1| Lecithin
39,43 13,52 8,54 4,80 8,49 14,32 55,80 36,27 8,76 0,21 0,67 3,26 hypothetical protein F775_52274 gi|475562180|gb|EMT13955.1| hypothetical protein F775_52274 [Aegilops tauschii]
27,71 3,12 5,69 1,20 7,28 5,73 8,10 3,30 7,79 0,20 0,28 1,44 chitin-inducible gibberellin-responsive protein 2 gi|475524445|gb|EMT07028.1| Chitin
82,06 18,72 24,67 14,39 19,81 29,59 31,50 57,15 81,75 0,19 0,48 2,58 benzoate carboxyl methyltransferase gi|475518705|gb|EMT06235.1| Jasmonate O
141,75 45,76 42,69 31,18 29,11 60,14 180,88 43,96 130,41 0,18 0,51 2,79 hypothetical protein F775_31150 gi|475561882|gb|EMT13868.1| hypothetical protein F775_31150 [Aegilops tauschii]
55,42 9,36 16,13 15,59 9,70 45,82 25,20 20,88 18,49 0,18 0,40 2,17 
arogenate dehydratase prephenate dehydratase 
chloroplastic-like gi|326505060|dbj|BAK02917.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,05 3,12 7,59 1,20 4,04 8,59 1,80 2,20 5,84 0,18 0,21 1,16 delta-type tonoplast intrinsic protein gi|4099408|gb|AAD10495.1| delta
8,53 1,04 4,74 3,60 3,23 15,27 8,10 4,40 4,87 0,18 0,46 2,59 #N/A 
86,33 45,76 17,08 29,98 20,22 40,09 61,19 50,55 28,22 0,17 0,28 1,59 protein flowering locus t-like isoform 1 gi|357159389|ref|XP_003578431.1| PREDICTED: protein FLOWERING LOCUS T
398,60 52,00 106,25 67,16 25,07 142,23 283,47 45,06 80,78 0,17 0,38 2,20 af308474_1 asparaginase gi|326514732|dbj|BAJ99727.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
247,26 34,32 12,33 38,38 31,54 32,46 40,50 43,96 5,84 0,17 0,18 1,05 predicted protein gi|326531172|dbj|BAK04937.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
213,16 29,12 35,10 28,78 34,77 239,60 143,99 175,83 40,88 0,17 0,81 4,70 hypothetical protein OsI_13143 gi|218193578|gb|EEC76005.1| hypothetical protein OsI_13143 [Oryza sativa Indica Group]
31,97 7,28 5,69 0,00 3,64 20,05 2,70 2,20 5,84 0,17 0,32 1,85 nac domain-containing protein 78 gi|475526837|gb|EMT07371.1| NAC domain
12,79 4,16 1,90 2,40 1,21 5,73 0,90 2,20 1,95 0,17 0,19 1,11 zinc finger protein 6 gi|475587416|gb|EMT20537.1| Zinc finger protein 6 [Aegilops tauschii]
173,72 71,77 74,00 39,58 38,41 133,64 303,27 26,38 275,43 0,17 0,55 3,30 hypothetical protein TRIUR3_34618 gi|474044618|gb|EMS53433.1| hypothetical protein TRIUR3_34618 [Triticum urartu]
63,95 11,44 10,44 9,59 9,30 11,46 32,40 9,89 9,73 0,15 0,24 1,56 
probable lrr receptor-like serine threonine-protein 
kinase at1g14390-like gi|326512032|dbj|BAJ95997.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,96 6,24 5,69 3,60 7,68 35,32 24,30 25,28 0,97 0,15 0,56 3,70 #N/A 
38,37 4,16 2,85 6,00 5,26 5,73 18,00 6,59 0,00 0,15 0,25 1,66 predicted protein gi|326522160|dbj|BAK04208.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,72 4,16 0,95 0,00 0,40 0,00 1,80 0,00 3,89 0,14 0,15 1,03 abscisic stress-ripening protein 1 gi|475575994|gb|EMT17417.1| Abscisic stress
27,71 7,28 3,79 3,60 1,62 6,68 43,20 0,00 11,68 0,14 0,52 3,78 beta-glucosidase 6 gi|474404126|gb|EMS66297.1| Beta
21,32 0,00 2,85 3,60 2,43 10,50 8,10 9,89 0,97 0,13 0,43 3,32 aldehyde dehydrogenase family 3 member f1-like gi|357136787|ref|XP_003569985.1| PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 3 member F1
136,42 31,20 30,36 33,58 24,66 96,41 73,79 89,02 14,60 0,13 0,29 2,29 amino acid selective channel protein gi|475605507|gb|EMT26096.1| hypothetical protein F775_31816 [Aegilops tauschii]
6,39 2,08 1,90 0,00 0,40 2,86 0,90 3,30 0,00 0,13 0,21 1,61 zinc finger protein 6 gi|326532876|dbj|BAJ89283.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,92 0,00 2,85 1,20 1,21 0,95 0,90 2,20 2,92 0,12 0,16 1,33 chitinase 10 gi|473971116|gb|EMS51464.1| Chitinase 10 [Triticum urartu]
251,52 30,16 10,44 10,79 16,98 21,00 38,70 6,59 17,52 0,11 0,13 1,23 cadmium tolerance factor gi|474270965|gb|EMS60873.1| hypothetical protein TRIUR3_32053 [Triticum urartu]
95,92 7,28 7,59 4,80 12,13 105,96 55,80 91,21 5,84 0,10 0,85 8,14 dna (cytosine-5)-methyltransferase cmt2 gi|473786903|gb|EMS46235.1| hypothetical protein TRIUR3_31080 [Triticum urartu]
58,62 3,12 3,79 7,20 3,23 6,68 9,90 1,10 14,60 0,10 0,18 1,86 hypothetical protein TRIUR3_10863 gi|473903499|gb|EMS49251.1| hypothetical protein TRIUR3_10863 [Triticum urartu]
14,92 1,04 1,90 1,20 2,43 5,73 0,90 2,20 1,95 0,10 0,16 1,64 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475581399|gb|EMT18823.1| Putative LRR receptor
9,59 1,04 0,95 1,20 1,21 12,41 7,20 15,39 0,00 0,09 0,71 7,95 #N/A 
63,95 3,12 2,85 7,20 5,66 84,00 66,59 89,02 3,89 0,09 1,15 12,94 hypothetical protein F775_02103 gi|475537802|gb|EMT09144.1| hypothetical protein F775_02103 [Aegilops tauschii]
0,34 3,12 4,74 4,80 7,28 86,87 65,69 80,22 1,95 0,08 0,89 11,77 at hook motif-containing 
gi|62733633|gb|AAX95750.1| Eukaryotic protein of unknown function (DUF889), putative [Oryza sativa Japonica Group] 
gi|110288790|gb|ABG65978.1| hypothetical protein 
445,49 31,20 20,87 33,58 37,60 307,38 170,98 313,20 29,20 0,07 0,48 6,66 hypothetical protein F775_03626 gi|475538474|gb|EMT09253.1| hypothetical protein F775_03626 [Aegilops tauschii]
7,46 1,04 0,00 0,00 1,62 0,95 2,70 1,10 0,97 0,07 0,15 2,16 invertase inhibitor gi|475621440|gb|EMT31481.1| Putative invertase inhibitor [Aegilops tauschii]
5,33 0,00 1,90 0,00 1,21 1,91 0,00 5,49 1,95 0,07 0,21 3,01 delta tonoplast intrinsic protein tip2 2 gi|42541152|gb|AAS19469.1| delta tonoplast 
30,91 3,12 0,95 3,60 2,83 60,14 25,20 42,86 0,97 0,07 0,85 12,31 hypothetical protein F775_09183 gi|475582332|gb|EMT19104.1| hypothetical protein F775_09183 [Aegilops tauschii]
11,72 1,04 1,90 1,20 2,43 1,91 3,60 1,10 6,81 0,06 0,13 2,05 catalytic hydrolase 
gi|226494474|ref|NP_001141173.1| uncharacterized protein LOC100273259 [Zea mays] gi|194703070|gb|ACF85619.1| unknown 
[Zea mays] gi|414866079|tpg|DAA44636.1| TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_440935 [Zea mays]
4,26 2,08 0,00 1,20 0,00 0,00 1,80 0,00 1,95 0,06 0,07 1,14 disease resistance protein rga1 gi|474365675|gb|EMS63496.1| Putative disease resistance protein RGA1 [Triticum urartu]
62,88 4,16 5,69 2,40 2,02 46,78 25,20 49,45 0,00 0,06 0,51 8,51 
light-mediated development protein det1-like 
isoform 1 
gi|357132193|ref|XP_003567716.1| PREDICTED: 
distachyon] 
33,04 2,08 3,79 4,80 2,02 4,77 0,90 8,79 6,81 0,06 0,10 1,68 #N/A 
12,79 0,00 1,90 0,00 1,21 3,82 0,00 4,40 0,00 0,05 0,14 2,64 hypothetical protein F775_32312 gi|475583544|gb|EMT19491.1| hypothetical protein F775_32312 [Aegilops tauschii]
8,53 1,04 0,00 0,00 0,40 0,00 4,50 1,10 0,97 0,05 0,23 4,55 probable gmp synthase gi|326498391|dbj|BAJ98623.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
62,88 2,08 1,90 3,60 1,21 3,82 6,30 10,99 1,95 0,05 0,13 2,62 protein wax2 gi|474204206|gb|EMS58604.1| Protein WAX2 [Triticum urartu]
8,53 1,04 0,00 0,00 0,40 6,68 0,90 2,20 0,00 0,04 0,29 6,77 #N/A 
35,17 0,00 0,95 1,20 1,21 27,68 18,00 36,27 0,00 0,03 0,83 24,38 #N/A 
11,72 0,00 0,95 0,00 0,40 0,00 0,00 2,20 0,00 0,03 0,05 1,62 
xyloglucan endotransglucosylase hydrolase protein 
23 gi|474299524|gb|EMS61565.1| putative xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 23 [Triticum urartu]
1686,81 3220,77 29,12 0,95 33,58 4,45 196,65 2,70 53,85 1,95 0,01 0,03 3,75 ribonuclease 1 gi|474418006|gb|EMS67355.1| Ribonuclease 1 [Triticum urartu]
7,48 19,18 0,00 0,00 0,00 0,40 9,55 3,60 12,09 0,00 0,01 0,49 62,41 #N/A 
22,43 46,89 0,00 0,00 1,20 0,00 79,23 58,49 70,33 0,00 0,01 1,12 173,48 #N/A 
38,88 29,84 1,04 0,00 0,00 0,00 20,05 40,50 21,98 0,00 0,01 0,50 79,34 protein far-red elongated hypocotyl 3 gi|475578212|gb|EMT18043.1| hypothetical protein F775_00129 [Aegilops tauschii]
40,38 30,91 0,00 0,00 0,00 0,40 33,41 26,10 23,08 0,00 0,00 0,68 204,27 glutamate receptor gi|474392186|gb|EMS65474.1| Glutamate receptor 2.7 [Triticum urartu]
52,34 101,25 0,00 0,00 0,00 0,40 84,00 55,80 100,01 0,00 0,00 0,66 593,13 #N/A 
1,50 1,07 0,00 0,95 1,20 0,40 9,55 12,60 6,59 17,52 1,00 18,06 18,12 subtilisin-like protease gi|474039481|gb|EMS53237.1| Subtilisin
2,99 5,33 1,04 2,85 2,40 1,62 21,00 25,20 12,09 23,36 0,75 7,74 10,33 flavin-containing monooxygenase 1 gi|474273614|gb|EMS60971.1| putative flavin
14,95 9,59 9,36 12,33 9,59 13,34 42,00 89,09 47,26 48,66 0,98 5,00 5,09 aldehyde oxidase-like protein gi|357119054|ref|XP_003561261.1| PREDICTED: putative aldehyde oxidase
180,94 166,26 93,61 147,04 40,78 90,97 629,08 588,55 513,22 254,99 0,79 4,22 5,33 b3 domain-containing protein gi|475440380|gb|EMT01422.1| B3 domain
17,94 91,66 44,72 48,38 28,78 62,67 154,64 265,48 156,05 152,80 1,00 3,94 3,95 
receptor-like serine threonine-protein kinase sd1-8-
like gi|326502630|dbj|BAJ98943.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,44 46,89 27,04 16,13 21,59 29,92 97,37 167,39 109,90 112,90 0,74 3,82 5,15 protein tify 10a-like gi|475580859|gb|EMT18709.1| hypothetical protein F775_32219 [Aegilops tauschii]
16,45 11,72 8,32 18,02 14,39 10,51 47,73 62,09 43,96 39,90 0,99 3,75 3,78 sucrose synthase 2-like gi|326504012|dbj|BAK02792.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
164,49 216,35 145,61 188,79 140,33 178,30 633,85 677,64 518,71 712,41 0,90 3,50 3,89 glutamate dehydrogenase 2 gi|474195888|gb|EMS58358.1| Glutamate dehydrogenase 2 [Triticum urartu]
89,72 116,17 86,33 105,30 97,15 114,01 371,34 521,95 257,16 277,37 0,98 3,49 3,54 glutamate dehydrogenase 2 gi|474195888|gb|EMS58358.1| Glutamate dehydrogenase 2 [Triticum urartu]
7,48 17,05 6,24 13,28 8,40 9,70 30,55 62,99 43,96 42,82 0,71 3,42 4,79 f-box protein pp2-b10-like gi|475615222|gb|EMT29362.1| hypothetical protein F775_19678 [Aegilops tauschii]
20,94 41,57 19,76 31,31 15,59 29,92 99,28 86,39 94,51 83,70 0,81 3,07 3,77 transcription factor myb21 gi|326510825|dbj|BAJ91760.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
80,75 88,46 93,61 84,43 70,76 72,77 241,51 350,97 281,33 226,77 0,89 3,04 3,42 1-deoxy-d-xylulose-5-phosphate chloroplastic gi|475514026|gb|EMT05678.1| Putative 1
13,46 38,37 22,88 34,15 14,39 29,51 99,28 119,69 79,13 83,70 0,80 3,04 3,78 transcription factor myb21 gi|326510825|dbj|BAJ91760.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,96 12,79 10,40 14,23 16,79 13,75 29,59 54,90 39,56 46,72 0,98 3,03 3,10 cytokinin-o-glucosyltransferase 2 gi|326497175|dbj|BAK02172.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
34,39 43,70 39,52 43,64 20,39 35,98 83,05 140,39 69,23 111,92 1,00 2,89 2,90 purple acid phosphatase 2 gi|474066737|gb|EMS54176.1| Purple acid phosphatase 2 [Triticum urartu]
13,46 71,41 26,00 34,15 11,99 24,66 81,14 75,59 91,21 81,75 0,84 2,87 3,41 ras-related protein raba2a gi|473937130|gb|EMS50200.1| Ras
28,41 119,37 46,80 59,77 40,78 71,56 129,83 229,48 164,84 181,02 0,83 2,68 3,22 hypothetical protein F775_13499 gi|475539359|gb|EMT09396.1| hypothetical protein F775_13499 [Aegilops tauschii]
52,34 46,89 45,76 48,38 49,17 52,56 148,92 204,28 116,49 120,68 0,89 2,67 3,01 hypothetical protein F775_18204 gi|475443009|gb|EMT01486.1| hypothetical protein F775_18204 [Aegilops tauschii]
41,87 79,93 32,24 38,90 21,59 41,64 103,10 185,38 153,86 127,49 0,61 2,60 4,24 udp-glycosyltransferase 87a1 gi|474436565|gb|EMS68215.1| UDP
780,60 1543,24 1157,60 1535,90 750,80 1062,51 2272,89 4075,74 2508,94 4095,40 0,90 2,58 2,87 polyamine oxidase 4 gi|475566501|gb|EMT15042.1| Putative polyamine oxidase 4 [Aegilops tauschii]
49,35 110,84 90,49 70,20 65,96 64,28 159,42 233,98 195,62 187,84 0,93 2,49 2,67 
peroxisomal fatty acid beta-oxidation multifunctional 
protein 
gi|357141979|ref|XP_003572416.1| PREDICTED: peroxisomal fatty acid beta
distachyon] 
85,24 124,70 104,01 86,33 79,16 78,03 164,19 244,78 221,99 203,41 0,93 2,23 2,40 
peroxisomal fatty acid beta-oxidation multifunctional 
protein gi|474240143|gb|EMS59767.1| Peroxisomal fatty acid beta
125,61 298,42 168,49 154,63 167,91 234,90 393,29 558,85 392,33 340,63 0,95 2,21 2,32 wrky transcription factor gi|125491397|gb|ABN43185.1| WRKY transcription factor [Triticum aestivum]
94,21 115,10 59,28 84,43 75,56 84,09 147,96 259,18 165,94 245,26 0,80 2,16 2,70 protein yif1b-b-like gi|474046389|gb|EMS53501.1| hypothetical protein TRIUR3_06475 [Triticum urartu]
328,99 423,11 328,66 372,83 247,07 312,53 686,36 985,41 685,75 533,34 0,94 2,15 2,29 gdsl esterase lipase gi|475497046|gb|EMT03967.1| GDSL esterase/lipase [Aegilops tauschii]
1,50 4,26 1,04 0,95 0,00 0,81 8,59 14,40 6,59 4,87 0,49 5,98 12,32 cell number regulator 1-like gi|326518204|dbj|BAK07354.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
20,94 66,08 22,88 23,72 15,59 20,22 117,42 296,97 131,88 204,38 0,64 5,82 9,11 uncharacterized membrane protein at1g06890-like gi|326515088|dbj|BAK03457.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1615,03 2370,28 446,19 1298,73 498,93 296,76 4896,13 3418,80 1926,48 3116,32 0,36 1,91 5,26 l-allo-threonine aldolase gi|474012339|gb|EMS52584.1| L
8,97 23,45 5,20 14,23 3,60 5,66 35,32 22,50 41,76 42,82 0,52 2,60 4,96 hypothetical protein TRIUR3_28855 gi|474383306|gb|EMS64731.1| hypothetical protein TRIUR3_28855 [Triticum urartu]
2,99 22,38 3,12 4,74 2,40 4,45 16,23 27,00 12,09 14,60 0,29 1,40 4,75 hypothetical protein TRIUR3_12600 gi|474413100|gb|EMS66965.1| hypothetical protein TRIUR3_12600 [Triticum urartu]
7,48 6,39 1,04 8,54 1,20 1,62 19,09 8,10 17,58 13,63 0,54 2,55 4,71 hypothetical protein TRIUR3_10988 gi|474435751|gb|EMS68154.1| hypothetical protein TRIUR3_10988 
681,90 248,33 279,78 224,83 291,44 172,23 842,91 1602,76 829,72 910,95 0,56 2,40 4,32 endoglucanase 11 gi|474273402|gb|EMS60957.1| hypothetical protein TRIUR3_11299 [Triticum urartu]
5,98 23,45 6,24 3,79 3,60 3,23 22,91 19,80 16,48 13,63 0,40 1,74 4,32 hypothetical protein F775_16370 gi|475600889|gb|EMT24676.1| hypothetical protein F775_16370 [Aegilops tauschii]
26,92 50,09 9,36 26,56 19,19 26,68 59,18 100,79 61,54 89,54 0,48 1,82 3,80 #N/A 
4,49 15,99 9,36 5,69 10,79 7,28 18,14 43,20 37,36 24,33 0,71 2,65 3,71 l-type lectin-domain containing receptor kinase gi|473954013|gb|EMS50842.1| hypothetical protein TRIUR3_07460 [Triticum urartu]
11,96 55,42 22,88 13,28 13,19 29,51 59,18 78,29 100,01 51,58 0,66 2,43 3,67 disease resistance protein rga2 gi|475618845|gb|EMT30566.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
10,47 20,25 5,20 18,97 9,59 5,26 41,05 39,60 19,78 40,88 0,74 2,69 3,62 l-allo-threonine aldolase-like gi|326517834|dbj|BAK03835.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
382,82 157,73 167,45 147,99 170,31 109,57 476,34 775,73 449,48 420,44 0,55 1,97 3,56 endoglucanase 11 gi|474273402|gb|EMS60957.1| hypothetical protein TRIUR3_11299 [Triticum urartu]
2482,19 936,07 1090,02 805,97 1126,38 2229,94 3501,59 2925,44 2242,35 0,69 1,90 2,75 glutamate decarboxylase 1 gi|475509418|gb|EMT05187.1| Glutamate decarboxylase 1 [Aegilops tauschii]
341,05 184,09 149,89 121,14 251,48 410,48 674,04 434,09 422,39 0,91 2,50 2,75 wrky transcription factor gi|189172007|gb|ACD80359.1| WRKY14 transcription factor [Triticum aestivum]
33,04 32,24 36,05 26,39 29,92 73,50 74,69 100,01 92,46 0,69 1,89 2,73 adenine guanine permease azg1-like gi|326499876|dbj|BAJ90773.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1077,50 1078,56 655,53 1165,78 710,76 2665,23 2986,83 2415,52 1662,30 0,54 1,44 2,69 endoglucanase 11 gi|475533313|gb|EMT08365.1| Endoglucanase 11 [Aegilops 
49,03 23,92 28,46 23,99 19,41 55,37 65,69 75,83 56,45 0,74 1,97 2,65 hypothetical protein TRIUR3_09913 gi|474004375|gb|EMS52339.1| hypothetical protein TRIUR3_09913 [Triticum urartu]
120,43 88,41 62,61 65,96 78,43 179,46 147,59 262,65 161,56 0,97 2,46 2,54 
probable leucine-rich repeat receptor-like protein 
kinase at5g49770-like gi|326534234|dbj|BAJ89467.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
225,94 96,73 78,74 75,56 107,14 174,69 298,77 251,66 183,94 0,73 1,85 2,54 organic cation carnitine transporter 7-like gi|326509965|dbj|BAJ87199.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
45,83 41,60 42,69 31,18 32,34 82,10 116,99 71,43 100,24 0,86 2,16 2,51 probable peptide nitrate transporter at2g40460-like gi|357129439|ref|XP_003566369.1| PREDICTED: probable peptide/nitrate transporter At2g40460
26,64 52,00 30,36 27,59 33,15 75,41 103,49 112,09 64,23 0,92 2,29 2,48 cellulose synthase-like protein e1 gi|475509781|gb|EMT05221.1| Cellulose synthase
141,75 43,68 18,97 22,79 15,77 60,14 82,79 46,16 61,31 0,43 1,06 2,47 #N/A 
701,28 338,02 280,81 225,48 291,91 611,90 876,52 601,13 704,63 0,53 1,29 2,46 
respiratory burst oxidase homolog protein f-like 
isoform 5 
gi|357132876|ref|XP_003568054.1| PREDICTED: respiratory burst oxidase homolog protein F
distachyon] 
115,10 58,24 57,87 43,18 54,99 82,10 155,69 125,28 161,56 0,83 2,03 2,45 l-type lectin-domain containing receptor kinase -like gi|475546430|gb|EMT10681.1| Lectin
1274,67 558,52 958,16 452,16 572,90 1767,91 1491,17 1414,37 1479,33 0,79 1,91 2,42 tubulin alpha chain-like 
gi|90289610|gb|ABD92937.1| alpha tubulin
aestivum] gi|474054729|gb|EMS53764.1| Tubulin alpha chain [Triticum urart
472,14 266,26 292,19 224,28 382,87 496,39 776,63 851,70 688,08 0,95 2,29 2,41 hypothetical protein TRIUR3_16636 gi|474394890|gb|EMS65620.1| hypothetical protein TRIUR3_16636 [Triticum urartu]
43,70 36,40 55,02 25,19 38,00 84,96 120,59 83,52 83,70 0,71 1,70 2,41 predicted protein gi|326496729|dbj|BAJ98391.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
990,11 323,46 262,78 212,29 262,39 609,99 640,74 650,59 603,41 0,57 1,36 2,36 probable udp-arabinose 4-epimerase 2-like gi|326532196|dbj|BAK01474.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
812,12 460,75 363,34 388,59 426,94 742,68 1323,78 891,26 903,17 0,79 1,86 2,35 e3 ubiquitin-protein ligase ubr2 gi|474162621|gb|EMS57311.1| E3 ubiquitin
295,22 115,45 173,61 89,95 111,99 215,74 343,77 238,48 353,29 0,48 1,13 2,34 mosc domain-containing protein mitochondrial gi|475592519|gb|EMT22100.1| MOSC domain
371,96 208,01 100,56 158,32 94,20 256,79 422,96 323,10 309,49 0,60 1,40 2,34 probable inactive purple acid phosphatase 1-like gi|357160159|ref|XP_003578676.1| PREDICTED: probable inactive purple acid phosphatase 1
439,10 461,79 375,67 504,93 342,04 1081,56 1203,19 989,07 643,31 0,58 1,35 2,33 endoglucanase 11 gi|475533313|gb|EMT08365.1| Endoglucanase 11 [Aegilops tauschii]
602,16 176,81 215,35 160,71 204,17 357,97 590,35 382,44 426,28 0,56 1,30 2,32 low quality protein: udp-galactose transporter 2-like gi|475618258|gb|EMT30396.1| hypothetical protein F775_27931 [Aegilops tauschii]
176,92 48,88 40,79 33,58 41,64 96,41 93,59 101,10 87,59 0,54 1,24 2,30 #N/A 
832,37 275,62 234,32 208,69 283,01 556,53 701,94 476,95 517,76 0,60 1,34 2,25 probable udp-arabinose 4-epimerase 2-like gi|326532196|dbj|BAK01474.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1254,42 691,65 802,58 591,29 730,17 1779,37 1276,99 1631,96 1556,21 0,81 1,79 2,22 protein tify 10a-like isoform 2 gi|475620436|gb|EMT31100.1| hypothetical protein F775_32173 [Aegilops tauschii]
544,61 641,73 716,25 518,12 609,28 909,73 1762,04 1406,67 1427,75 0,74 1,64 2,22 a chain crystal structure of rice alpha-galactosidase gi|357146802|ref|XP_003574116.1| PREDICTED: alpha
60,75 33,28 50,28 45,58 31,54 77,32 111,59 61,54 105,11 0,99 2,20 2,21 
leucine-rich repeat receptor-like serine threonine-
protein kinase at2g14510-like 
gi|326516642|dbj|BAJ92476.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
258,98 127,93 179,30 133,13 158,08 260,60 428,36 253,86 378,59 0,86 1,90 2,21 probable carboxylesterase 16-like gi|326532126|dbj|BAK01439.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
369,82 367,15 377,57 450,96 327,89 892,55 1067,31 784,66 593,68 0,59 1,30 2,19 endoglucanase 11 gi|475533313|gb|EMT08365.1| Endoglucanase 11 [Aegilops tauschii]
600,03 387,95 209,66 303,44 293,52 572,76 754,13 748,39 526,52 0,89 1,93 2,18 probable inactive purple acid phosphatase 1-like 
gi|242045660|ref|XP_002460701.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_02g033400 [Sorghum bicolor] 
gi|241924078|gb|EER97222.1| hypothetical protein SORBIDR
53,29 29,12 38,90 21,59 14,15 71,59 51,30 52,75 49,64 0,54 1,18 2,17 #N/A 
82,06 70,73 69,25 87,55 69,54 146,05 206,98 136,27 154,75 0,90 1,95 2,17 hypothetical protein SORBIDRAFT_04g005410 
gi|242064230|ref|XP_002453404.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_04g005410 [Sorghum bicolor] 
gi|241933235|gb|EES06380.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_04g005410 [Sorghum bicolor]
2292,48 1237,69 2172,46 1222,15 1363,71 3852,75 2999,43 3211,17 2821,43 0,86 1,84 2,15 potassium transporter 23 gi|475504532|gb|EMT04644.1| Potassium transporter 23 [Aegilops tauschii]
277,10 239,22 177,40 206,29 154,04 310,24 514,75 347,27 485,65 0,83 1,76 2,13 hypothetical protein F775_31479 gi|475609979|gb|EMT27567.1| hypothetical protein F775_31479 [Aegilops tauschii]
105,51 66,56 98,66 79,16 56,20 142,23 197,08 113,19 185,89 0,80 1,70 2,12 peroxidase 2 gi|474043323|gb|EMS53366.1| Peroxidase 2 [Triticum urartu]
529,69 460,75 548,33 616,47 523,98 1231,43 1352,58 1170,40 783,46 0,61 1,29 2,11 endoglucanase 11 gi|474273402|gb|EMS60957.1| hypothetical protein TRIUR3_11299 [Triticum urartu]
117,24 46,80 81,59 55,17 48,52 125,05 124,19 115,39 123,60 0,81 1,69 2,10 alpha tubulin-4a 
gi|90289610|gb|ABD92937.1| alpha tubulin
aestivum] gi|474054729|gb|EMS53764.1| Tubulin alpha chain [Triticum urartu]
215,29 147,69 156,53 145,12 154,85 297,83 414,86 241,77 314,36 0,63 1,32 2,10 protein ethylene insensitive 3 gi|475562498|gb|EMT14050.1| Protein ETHYLENE INSENSITIVE 3 [Aegilops tauschii]
1920,53 1259,53 1196,27 1039,85 1203,61 2096,29 3196,52 2654,00 1891,01 0,94 1,96 2,09 lysine histidine transporter 1-like isoform x1 gi|475550854|gb|EMT11525.1| hypothetical protein F775_27209 [Aegilops tauschii]
193,97 95,69 108,15 67,16 71,56 169,92 159,29 212,10 173,24 0,69 1,43 2,09 phytochelatin synthetase gi|30090032|gb|AAO86520.1| phytochelatin synthetase [Triticum monococcum]
1133,99 678,13 1145,05 639,26 721,68 1762,19 1996,02 1346,23 1513,39 0,90 1,87 2,08 potassium transporter 23 gi|475504532|gb|EMT04644.1|
2473,66 1374,98 1683,89 1001,47 1125,98 2479,09 3187,52 2606,74 2426,29 0,99 2,05 2,06 
pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton 
pump gi|474394939|gb|EMS65629.1| Pyrophosphate
193,97 144,57 153,68 153,52 129,78 240,56 386,97 224,19 347,45 0,84 1,73 2,06 hypothetical protein F775_31479 gi|475609979|gb|EMT27567.1| 
517,97 395,23 439,23 347,81 428,56 666,31 935,02 745,10 972,27 0,94 1,93 2,06 glucose-6-phosphate isomerase-like isoform 1 gi|357158835|ref|XP_003578256.1| PREDICTED: glucose
1715,90 1110,80 1012,23 939,10 957,79 2152,62 2264,20 2368,27 1354,75 0,90 1,82 2,02 hypersensitive-induced response protein 1 gi|474353835|gb|EMS63091.1| Hypersensitive
297,35 169,53 196,37 167,91 173,04 275,88 464,36 342,88 338,69 0,85 1,70 2,01 glucan endo- -beta-glucosidase 8 gi|326493832|dbj|BAJ85378.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
714,07 222,58 259,94 140,33 119,67 347,47 323,97 341,78 457,42 0,42 0,83 1,98 hypothetical protein TRIUR3_17463 gi|474377001|gb|EMS64238.1| hypothetical protein TRIUR3_17463 [Triticum urartu]
616,02 470,11 277,01 389,79 351,74 608,08 839,63 793,45 699,76 0,88 1,74 1,98 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475517801|gb|EMT06131.1| Putative LRR receptor
7,48 17,05 0,00 0,00 0,00 0,00 21,00 11,70 13,19 0,00 0,00 1,14 #¡DIV/0! hypothetical protein TRIUR3_26838 gi|474221862|gb|EMS59297.1| hypothetical protein TRIUR3_26838 [Triticum urartu]
5,98 4,26 0,00 0,00 0,00 0,00 13,36 6,30 12,09 0,00 0,00 1,41 #¡DIV/0! #N/A 
34,45 75,19 63,62 25,95 43,15 21,18 1,33 1,74 3,00 peptide transporter ptr5 gi|475530248|gb|EMT07879.1| Peptide transporter PTR5 [Aegilops tauschii]
1490,59 1885,37 1279,55 1249,27 759,39 787,17 1,19 2,48 1,63 nitrate transporter -like 
gi|326498283|dbj|BAJ98569.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326526485|dbj|BAJ97259.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
56,52 78,98 32,28 50,87 33,79 32,58 1,11 2,34 0,99 oligopeptide transporter 4 gi|194239080|emb|CAP72303.1| unnamed protein product [Triticum aestivum]
342,33 400,14 91,17 236,50 154,99 96,73 1,45 2,58 0,94 amino acid permease 6-like gi|474139606|gb|EMS56484.1| hypothetical protein TRIUR3_26560 [Triticum urartu]
3,42 15,17 4,01 0,00 0,00 0,00 #¡DIV/0! #¡DIV/0! #¡DIV/0! - - 
1,34 11,33 8,02 0,00 0,00 0,00 #¡DIV/0! #¡DIV/0! #¡DIV/0! retrotransposon unclassified gi|77555174|gb|ABA97970.1| retrotransposon protein, putative, unclassified, expressed [Oryza sativa Japonica Group]
1,76 9,67 3,98 0,00 0,00 0,00 #¡DIV/0! #¡DIV/0! #¡DIV/0! ac084320_27 reverse transcriptase gi|58532025|emb|CAD41563.3| OSJNBa0006A01.18 [Oryza sativa Japonica Group]
2,12 9,57 3,56 0,26 0,00 0,00 8,05 #¡DIV/0! #¡DIV/0! - - 
0,35 7,19 6,69 0,00 0,00 0,00 #¡DIV/0! #¡DIV/0! #¡DIV/0! - - 
0,49 5,11 3,59 1,27 0,00 0,00 0,39 #¡DIV/0! #¡DIV/0! ribosomal rna small subunit methyltransferase e gi|473847930|gb|EMS47426.1| Ribosomal RNA small subunit methyltransferase E [Triticum urartu]
0,00 192,20 51,40 0,26 0,21 0,00 0,00 907,04 #¡DIV/0! l-type lectin-domain containing receptor kinase gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L
22,46 82,42 34,80 0,00 0,77 0,00 #¡DIV/0! 107,68 #¡DIV/0! - - 
1,09 17,80 2,28 0,00 0,21 0,00 #¡DIV/0! 83,99 #¡DIV/0! - - 
0,52 27,54 25,09 1,34 0,42 0,00 0,39 64,99 #¡DIV/0! uncharacterized isomerase bh0283-like gi|326508010|dbj|BAJ86748.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,00 9,13 5,94 0,54 0,21 0,00 0,00 43,09 #¡DIV/0! - - 
0,35 10,82 1,86 0,00 0,58 0,00 #¡DIV/0! 18,59 #¡DIV/0! hypothetical protein TRIUR3_12778 gi|473886996|gb|EMS48197.1| hypothetical protein TRIUR3_12778 [Triticum urartu]
10,95 14,24 8,29 4,07 0,87 0,00 2,69 16,31 #¡DIV/0! hypothetical protein F775_04852 gi|475520212|gb|EMT06455.1| hypothetical protein F775_04852 [Aegilops tauschii]
7,87 13,42 5,78 2,20 1,95 0,00 3,58 6,86 #¡DIV/0! disease resistance protein rpm1 gi|475618008|gb|EMT30311.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
5,31 16,54 6,58 1,66 3,70 0,00 3,20 4,47 #¡DIV/0! - - 
13,03 34,70 29,29 4,96 8,29 0,00 2,62 4,19 #¡DIV/0! predicted protein gi|326488779|dbj|BAJ98001.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,81 48,55 36,25 25,50 12,67 0,00 0,78 3,83 #¡DIV/0! - - 
0,63 5,19 5,29 0,26 2,41 0,00 2,40 2,16 #¡DIV/0! hypothetical protein F775_32179 gi|475578961|gb|EMT18232.1| hypothetical protein F775_32179 [Aegilops tauschii]
156,66 106,37 134,95 65,79 40,96 0,40 2,38 2,60 335,79 ribonuclease h protein at1g65750-like gi|222623392|gb|EEE57524.1| hypothetical protein OsJ_07834 [Oryza sativa Japonica Group]
4,83 171,25 169,21 19,04 1,44 0,65 0,25 119,13 259,90 dna repair rad51-a-like protein gi|474164463|gb|EMS57379.1| 
119,40 358,58 306,06 1,04 0,59 1,26 114,90 609,48 243,38 - - 
11,63 178,51 223,26 40,74 4,16 1,03 0,29 42,87 216,78 reverse transcriptase gi|31126723|gb|AAP44645.1| putative reverse transcriptase [Oryza sativa Japonica Group]
0,52 454,67 125,85 0,55 0,49 0,61 0,95 930,44 205,69 l-type lectin-domain containing receptor kinase -like gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L
49,11 1932,81 1692,32 205,91 39,64 9,68 0,24 48,75 174,83 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
194,32 479,87 200,18 316,13 110,36 1,22 0,61 4,35 164,33 - - 
0,49 43,60 33,11 5,93 1,68 0,22 0,08 25,96 151,32 protein argonaute 1a gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein argonaute 1A [Triticum urartu]
90,73 202,31 89,19 0,48 0,50 0,60 190,73 402,40 147,96 protein far1-related sequence 3 gi|474264827|gb|EMS60659.1| hypothetical protein TRIUR3_05133 [Triticum urartu]
0,00 291,79 59,34 0,00 0,89 0,41 #¡DIV/0! 326,63 143,19 hypothetical protein TRIUR3_12653 gi|474389567|gb|EMS65232.1| hypothetical protein TRIUR3_12653 [Triticum urartu]
100,14 4784,57 3502,00 453,75 82,08 24,70 0,22 58,29 141,78 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
40,52 1693,97 1183,81 182,16 24,02 8,42 0,22 70,54 140,53 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
59,24 101,01 51,86 0,00 0,00 0,41 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 125,14 - - 
53,71 83,76 42,89 1,65 1,30 0,41 32,65 64,28 104,37 ala-interacting subunit 3 gi|474032785|gb|EMS52996.1| ALA
160,85 258,11 104,47 0,28 1,22 1,02 582,91 210,86 102,68 hypothetical protein F775_25161 gi|475542527|gb|EMT09979.1| hypothetical protein F775_25161 [Aegilops tauschii]
2,47 135,54 107,05 11,89 3,14 1,06 0,21 43,20 101,31 protein argonaute 1a gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein argonaute 1A [Triticum urartu]
220,31 2593,26 2365,51 735,81 91,02 24,22 0,30 28,49 97,65 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
33,34 66,38 39,20 0,24 0,00 0,41 140,17 #¡DIV/0! 96,67 - - 
9,54 25,36 19,12 4,33 5,93 0,20 2,20 4,28 95,13 serine threonine-protein kinase-like protein ccr3 gi|473811880|gb|EMS46805.1| Putative serine/threonine
56,98 231,51 128,01 1,83 1,97 1,43 31,12 117,50 89,63 - - 
221,26 4479,53 3293,11 909,41 92,94 37,15 0,24 48,20 88,64 retrotransposon unclassified gi|116311095|emb|CAH68023.1| OSIGBa0136O08
25,46 24,38 18,64 12,20 8,09 0,21 2,09 3,01 87,32 hypothetical protein TRIUR3_24452 gi|474396025|gb|EMS65692.1| hypothetical protein TRIUR3_24452 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 15,87 89,68 39,28 0,26 0,88 0,59 60,41 102,00 67,13 - - 
Activado/Reprimido 12,92 366,93 282,76 58,19 12,64 4,32 0,22 29,02 65,42 hypothetical protein F775_17324 gi|475624697|gb|EMT32714.1| hypothetical protein F775_17324 [Aegilops tauschii]
1,02 23,35 26,13 4,08 0,00 0,41 0,25 #¡DIV/0! 64,43 hypothetical protein TRIUR3_01652 gi|474004878|gb|EMS52366.1| hypothetical protein TRIUR3_01652 [Triticum urartu]
14,96 205,00 249,22 48,90 7,79 4,04 0,31 26,33 61,70 f-box protein at5g67140-like gi|357118621|ref|XP_003561050.1| PREDICTED: F
48,55 151,54 74,67 0,53 0,50 1,21 92,42 301,41 61,47 vacuolar cation proton exchanger 2-like gi|357111924|ref|XP_003557760.1| PREDICTED: vacuolar cation/proton exchanger 2
Activado/Reprimido 6,95 45,76 13,02 0,00 0,00 0,21 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 61,00 - - 
47,86 3239,28 3463,71 261,23 95,72 60,53 0,18 33,84 57,22 hypothetical protein F775_22622 gi|475624698|gb|EMT32715.1| hypothetical protein F775_22622 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 53,47 743,53 562,87 254,03 18,89 10,09 0,21 39,37 55,80 glycine-rich rna-binding protein grp1a gi|399886791|gb|AFP52931.1| RBP1 [Hordeum vulgare]
85,85 134,57 75,10 1,79 1,35 1,42 47,92 99,89 52,79 - - 
Activado/Reprimido 2,71 31,12 20,25 0,28 0,00 0,39 9,81 #¡DIV/0! 51,52 retrotransposon expressed gi|77555174|gb|ABA97970.1| retrotransposon protein, putative, unclassified, expressed [Oryza sativa Japonica Group]
Activado/Reprimido 3,34 72,03 19,89 0,79 0,52 0,39 4,23 137,59 50,61 methyl- -binding domain-containing protein 2 gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl
15,09 46,16 31,56 0,50 0,70 0,64 30,15 65,89 49,42 - - 
Activado/Reprimido 5,33 40,73 10,51 1,84 1,50 0,21 2,90 27,14 49,26 methyl- -binding domain-containing protein 2 gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl
29,15 19,44 19,20 12,75 8,15 0,41 2,29 2,39 47,35 - - 
6,12 110,93 123,75 10,53 1,45 2,64 0,58 76,50 46,79 myb-like dna-binding domain-containing protein gi|475588249|gb|EMT20801.1| hypothetical protein F775_22357 [Aegilops tauschii]
51,02 182,42 82,40 1,58 1,28 1,84 32,33 142,26 44,81 dna repair and recombination rad54-like protein gi|475577152|gb|EMT17728.1| putative DNA repair and recombination RAD54
1,41 7,20 8,84 0,00 0,00 0,21 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 41,43 - - 
Activado/Reprimido 12,11 125,89 79,10 34,32 6,36 1,92 0,35 19,78 41,21 disease resistance protein rpm1 gi|475619638|gb|EMT30833.1| hypothetical protein F775_52654 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 3,88 36,75 24,92 0,00 0,57 0,61 #¡DIV/0! 64,74 41,09 - - 
Activado/Reprimido 159,37 4624,56 3871,93 807,56 175,85 96,89 0,20 26,30 39,96 hypothetical protein TRIUR3_01652 gi|474004878|gb|EMS52366.1| hypothetical protein TRIUR3_01652 [Triticum urartu]
188,13 453,25 602,34 295,72 45,70 15,13 0,64 9,92 39,82 nicotianamine aminotransferase 
gi|6469089|dbj|BAA87054.1| nicotianamine aminotransferase 
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 19,60 92,19 15,49 1,27 0,55 0,39 15,48 166,55 39,40 - - 
7,09 30,09 15,26 0,00 0,21 0,39 #¡DIV/0! 142,02 38,83 - - 
5,27 9,43 7,53 3,57 2,80 0,20 1,48 3,36 37,48 - - 
Activado/Reprimido 0,49 26,51 22,98 3,83 0,84 0,62 0,13 31,74 36,81 
malonyl-coenzyme a:anthocyanin 3-o-glucoside-6 -o-
malonyltransferase gi|473787148|gb|EMS46259.1| Malonyl
15,08 18,10 14,46 0,55 0,31 0,39 27,30 58,08 36,79 - - 
Activado/Reprimido 93,90 1629,94 1323,24 324,70 66,90 36,12 0,29 24,37 36,64 hypothetical protein TRIUR3_12849 gi|473826933|gb|EMS47151.1| hypothetical protein TRIUR3_12849 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 20,10 100,09 14,29 0,28 0,29 0,39 72,66 344,11 36,35 - - 
Activado/Reprimido 8,21 181,25 156,21 13,42 12,35 4,50 0,61 14,67 34,74 hypothetical protein F775_22624 gi|475624705|gb|EMT32722.1| hypothetical protein F775_22624 [Aegilops tauschii]
4,84 12,67 7,29 0,26 0,85 0,21 18,43 14,95 34,13 retrotransposon unclassified gi|77555695|gb|ABA98491.1| retrotransposon protein, putative, unclassified [Oryza sativa Japonica Group]
3,88 19,26 6,31 0,28 0,21 0,19 14,02 90,89 32,87 - - 
19,53 38,06 19,85 5,20 7,67 0,61 3,75 4,96 32,73 disease resistance protein rpm1 gi|475618008|gb|EMT30311.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
Reprimido 0,60 73,73 20,09 0,51 0,42 0,62 1,17 173,96 32,17 - - 
118,73 203,39 188,40 4,24 5,47 5,91 28,02 37,19 31,87 hypothetical protein F775_12215 gi|475510575|gb|EMT05293.1| hypothetical protein F775_12215 [Aegilops tauschii]
111,19 188,01 89,57 2,29 3,68 2,84 48,50 51,14 31,60 - - 
74,45 85,56 451,60 28,31 3,45 14,51 2,63 24,83 31,13 cysteine proteinase gi|326502440|dbj|B
7,68 61,93 138,98 21,92 4,85 4,66 0,35 12,77 29,80 zinc transporter 9-like gi|225572518|gb|ACN93834.1| metal ion transporter ZIP8 [Hordeum vulgare]
Activado/Reprimido 101,53 1613,09 1466,36 275,13 105,52 49,87 0,37 15,29 29,40 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
16,25 63,27 41,19 1,82 3,14 1,43 8,93 20,18 28,77 beta- -galactosyltransferase 15 gi|475621748|gb|EMT31605.1| Beta
do/Reprimido 5,68 27,50 10,99 0,00 0,00 0,39 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 27,96 - - 
5,82 17,76 10,73 9,24 6,51 0,39 0,63 2,73 27,30 xyloglucan endotransglucosylase hydrolase protein 1 gi|475624395|gb|EMT32589.1| Putative xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 1 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 10,46 124,88 114,56 28,47 5,89 4,29 0,37 21,19 26,70 nuclear pore complex protein gi|475518275|gb|EMT06181.1| Nuclear pore complex protein [Aegilops tauschii]
93,55 112,91 82,79 48,79 26,48 3,16 1,92 4,26 26,16 disease resistance protein rga2 gi|475548846|gb|EMT11169.1| hypothetical 
2,47 9,27 5,25 0,54 0,00 0,20 4,58 #¡DIV/0! 26,10 - - 
713,01 404,52 194,52 276,95 51,99 7,64 2,57 7,78 25,47 ent-kaurene synthase-like protein 3 gi|475570170|gb|EMT15962.1| Ent
78,17 742,35 880,50 173,44 43,61 46,62 0,45 17,02 18,89 
ulp1 protease c-terminal catalytic domain containing 
expressed gi|475480378|gb|EMT02835.1| hypothetical protein F775_25104 [Aegilops tauschii]
0,52 10,25 36,81 0,78 2,76 1,97 0,68 3,71 18,69 nac transcription factor gi|334353291|emb|CBZ39287.1| NAC transcription factor [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
60,54 130,20 290,55 92,31 21,33 15,84 0,66 6,10 18,34 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc transporter ZIP [Triticum aestivum] gi|294486026|gb|ADE87885.1| zinc transporter ZIP1 
[Triticum dicoccoides] gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
12,31 18,58 37,34 8,61 17,39 2,05 1,43 1,07 18,24 hypothetical protein F775_15786 gi|475577293|gb|EMT17763.1| hypothetical protein 
153,82 954,07 877,97 252,08 71,91 48,42 0,61 13,27 18,13 disease resistance protein rpm1 gi|475593712|gb|EMT22460.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
0,60 0,60 10,84 0,50 1,55 0,61 1,20 0,39 17,72 subtilisin-like protease gi|474039481|gb|EMS53237.1| Subtilisin
0,00 0,28 10,96 0,00 0,00 0,63 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 17,30 hippocampus abundant transcript 1 protein gi|475588535|gb|EMT20897.1| Hippocampus 
94,27 145,91 131,96 4,83 4,93 7,74 19,53 29,61 17,04 hypothetical protein F775_07136 gi|475593317|gb|EMT22347.1| hypothetical protein F775_07136 [Aegilops tauschii]
2,03 14,11 16,74 2,33 1,19 1,03 0,87 11,85 16,23 cobw domain-containing protein 1-like gi|326529359|dbj|BAK01073.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
276,37 2741,65 2209,08 965,26 152,98 136,26 0,29 17,92 16,21 glycine-rich rna-binding protein grp1a gi|475621150|gb|EMT31367.1| Glycine
20,53 114,99 138,44 60,53 11,18 8,83 0,34 10,28 15,68 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc transporter ZIP [Triticum aestivum] gi|294486026|gb|ADE87885.1| zinc transporter ZIP1 
[Triticum dicoccoides] gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
1,06 12,35 3,33 0,00 0,00 0,21 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 15,62 hypothetical protein TRIUR3_29776 gi|474249894|gb|EMS60139.1| 
142,02 766,26 678,82 233,32 75,23 43,46 0,61 10,19 15,62 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101763807 gi|514825064|ref|XP_004987189.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101763807 [Setaria italica]
16,19 172,91 157,14 34,86 13,23 10,10 0,46 13,07 15,55 - - 
8,39 50,16 8,84 0,55 0,00 0,62 15,18 #¡DIV/0! 14,16 - - 
76,61 244,88 32,21 8,28 16,34 2,30 9,25 14,99 14,00 
3 -n-debenzoyl-2 -deoxytaxol n-benzoyltransferase-
like gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
78,50 915,61 786,73 129,43 95,67 58,51 0,61 9,57 13,45 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
0,00 34,50 10,94 0,26 0,28 0,82 0,00 124,67 13,34 hypothetical protein TRIUR3_11935 gi|474368757|gb|EMS63663.1| hypothetical protein 
277,40 4469,35 3207,44 634,52 454,41 244,36 0,44 9,84 13,13 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
4,81 7,29 15,87 3,87 2,29 1,21 1,24 3,19 13,09 aldehyde dehydrogenase family 2 member c4 gi|326497443|dbj|BAK05811.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
899,84 604,32 683,87 389,41 191,94 52,30 2,31 3,15 13,08 af308474_1 asparaginase gi|326514732|dbj|BAJ99727.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,74 87,85 32,83 3,75 7,52 2,54 3,93 11,68 12,91 hypothetical protein F775_25186 gi|475596548|gb|EMT23394.1| hypothetical protein F775_25186 [Aegilops tauschii]
25,24 96,85 47,56 5,37 6,84 3,72 4,70 14,16 12,77 - - 
2,12 11,60 5,02 0,54 0,00 0,41 3,93 #¡DIV/0! 12,37 - - 
1,90 20,42 7,39 0,26 0,80 0,61 7,25 25,51 12,19 - - 
2,36 9,62 6,79 0,28 0,00 0,59 8,54 #¡DIV/0! 11,60 hypothetical protein F775_24597 gi|475553249|gb|EMT11953.1| hypothetical protein F775_24597 [Aegilops tauschii]
1,26 2,64 11,54 1,64 0,00 1,00 0,77 #¡DIV/0! 11,55 inorganic phosphate transporter 1-9 gi|475626024|gb|EMT33169.1| Putative inorganic phosphate transporter 1
22,95 196,65 60,45 1,92 2,95 5,40 11,95 66,60 11,20 transmembrane protein 120b-like 
gi|297726041|ref|NP_001175384.1| Os08g0152800 [Oryza sativa 
Os08g0152800 [Oryza sativa Japonica Group]
170,99 534,23 274,79 73,48 135,29 24,64 2,33 3,95 11,15 - - 
55,74 808,51 1536,74 143,56 104,55 138,38 0,39 7,73 11,11 hypothetical protein TRIUR3_34472 gi|474403284|gb|EMS66283.1| hypothetical protein TRIUR3_34472 [Triticum urartu]
29,88 172,22 168,23 21,73 22,55 15,17 1,38 7,64 11,09 protein argonaute 2 gi|474366695|gb|EMS63517.1| Protein argonaute 2 [Triticum urartu]
47,19 87,93 101,68 72,01 13,76 9,32 0,66 6,39 10,91 nicotianamine aminotransferase 
gi|6469089|dbj|BAA87054.1| nicotianamine aminotransferase [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326496340|dbj|BAJ94632.1| 
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
120,74 65,39 44,07 78,93 21,68 4,05 1,53 3,02 10,89 potassium channel kat1 gi|473822516|gb|EMS47074.1| Potassium channel KAT1 [Triticum urartu]
65,96 81,14 65,14 21,69 11,24 5,99 3,04 7,22 10,88 homolog subfamily c member 2 gi|474127033|gb|EMS56253.1| DnaJ homolog subfamily C member 2 [Triticum urartu]
5,42 34,03 19,41 1,58 2,88 1,82 3,43 11,80 10,66 - - 
8,86 105,06 15,44 2,32 4,01 1,46 3,82 26,22 10,56 microtubule-associated protein 70-3-like isoform x2 gi|474253584|gb|EMS60299.1| hypothetical protein TRIUR3_07011 [Triticum urartu]
23,54 37,77 34,14 29,87 29,59 3,24 0,79 1,28 10,53 e3 ubiquitin-protein ligase upl5 gi|475626166|gb|EMT33223.1| E3 ubiquitin
48,51 47,38 57,38 28,21 17,05 5,48 1,72 2,78 10,47 uncharacterized membrane protein at1g06890-like gi|357124503|ref|XP_003563939.1| PREDICTED: uncharacterized membrane protein At1g06890
59,11 72,94 127,64 2,28 6,22 12,28 25,93 11,72 10,39 glutamate receptor gi|326510703|dbj|BAJ91699.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,13 198,15 277,17 28,33 35,85 27,08 0,39 5,53 10,24 transposon pong sub-class gi|514795812|ref|XP_004973393.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101786892 [Setaria italica]
3,80 22,89 18,38 2,02 3,16 1,84 1,88 7,24 10,01 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
85,57 339,84 316,10 128,49 41,30 32,18 0,67 8,23 9,82 - - 
2,18 41,42 41,64 1,04 10,52 4,29 2,10 3,94 9,70 beta-expansin 1a expressed gi|300681586|emb|CBI75532.1| beta
95,59 513,10 400,78 153,70 51,33 50,07 0,62 10,00 8,00 
isco large subunit-binding protein subunit 
chloroplastic 
gi|134102|sp|P08823.1|RUBA_WHEAT RecName: Full=RuBisCO large subunit
AltName: Full=60 kDa chaperonin subunit alpha; AltName: Full=CPN
unnamed protein product [Triticum aestivum]
0,49 9,52 59,16 0,50 2,09 7,46 0,99 4,56 7,94 hypothetical protein F775_43604 gi|475594527|gb|EMT22708.1| hypothetical protein F775_43604 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 14,53 279,24 219,42 12,82 25,64 27,94 1,13 10,89 7,85 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
Activado/Reprimido 126,99 279,64 269,47 169,32 45,39 34,43 0,75 6,16 7,83 nicotianamine aminotransferase gi|474113635|gb|EMS55745.1| Nicotianamine aminotransferase A [Triticum urartu]
14,31 25,93 30,39 10,23 3,09 3,94 1,40 8,39 7,72 - - 
105,15 260,70 497,14 55,50 42,98 64,56 1,89 6,07 7,70 glycerophosphodiester phosphodiesterase gde1 gi|475604692|gb|EMT25815.1| Glycerophosphodiester phosphodiesterase GDE1 [Aegilops tauschii]
42,64 217,04 107,36 4,32 8,54 14,10 9,86 25,42 7,61 - - 
Activado/Reprimido 21,54 187,49 36,61 1,54 4,12 4,92 13,97 45,48 7,44 hypothetical protein PRUPE_ppa022462mg gi|462406401|gb|EMJ11865.1| hypothetical protein PRUPE_ppa022462mg [Prunus persica]
12,42 16,16 18,11 14,58 5,07 2,46 0,85 3,19 7,37 alanyl-trna synthetase gi|474423501|gb|EMS67609.1| Alanyl
66,52 180,09 404,44 27,32 26,87 55,07 2,43 6,70 7,34 glycerophosphodiester phosphodiesterase gde1 gi|326522576|dbj|BAK07750.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 12,03 209,07 195,01 11,70 18,55 27,11 1,03 11,27 7,19 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
2,12 12,82 5,54 0,53 0,58 0,79 4,03 22,04 6,97 hypothetical protein TRIUR3_26809 gi|474265595|gb|EMS60704.1| 
92,16 613,84 1157,76 100,07 122,78 166,75 0,92 5,00 6,94 glutamate carboxypeptidase 2 gi|326505096|dbj|BAK02935.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,84 28,39 29,41 6,53 5,94 4,34 1,97 4,78 6,78 protein aspartic protease in guard cell 1-like gi|514763557|ref|XP_004965303.1| PREDICTED: protein ASPARTIC PROTEASE IN GUARD CELL 1
Activado/Reprimido 8,91 56,54 19,51 3,17 5,37 2,92 2,81 10,53 6,68 serine carboxypeptidase-like 34 gi|475587725|gb|EMT20638.1| Serine carboxypeptidase
38,80 236,99 477,17 45,93 46,22 71,66 0,84 5,13 6,66 probable glutamate carboxypeptidase 2-like isoform 2 
gi|357136350|ref|XP_003569768.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
distachyon] 
26,63 27,56 32,24 9,51 2,49 4,92 2,80 11,09 6,55 glycerophosphodiester phosphodiesterase gde1 gi|475625513|gb|EMT33000.1| Glycerophosphodiester phosphodiesterase GDE1 [Aegilops tauschii]
1149,54 4872,48 6468,28 1304,17 916,93 987,59 0,88 5,31 6,55 probable glutamate carboxypeptidase 2-like isoform 1 
gi|357136352|ref|XP_003569769.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
distachyon] 
Activado/Reprimido 18,27 82,05 40,06 6,16 3,07 6,16 2,97 26,74 6,50 transcription initiation factor iif subunit beta gi|326493564|dbj|BAJ85243.1| predicted protein [Hordeum vulgare s
9,66 13,70 20,31 2,88 2,52 3,14 3,35 5,43 6,47 - - 
1,40 15,00 22,02 0,26 3,31 3,46 5,34 4,53 6,36 - - 
65,22 95,03 204,84 64,37 33,73 32,43 1,01 2,82 6,32 aldehyde dehydrogenase family 2 member c4 gi|326497443|dbj|BAK05811.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 4,37 27,45 10,41 2,43 1,79 1,65 1,80 15,38 6,30 - - 
1,51 14,21 31,27 2,16 6,52 5,03 0,70 2,18 6,22 kda heat shock gi|475567200|gb|EMT15210.1| hypothetical protein F775_26258 [Aegilops tauschii]
Reprimido 2,12 11,12 8,85 0,24 1,07 1,43 8,90 10,39 6,19 retrotransposon unclassified gi|32488892|emb|CAE03643.1| OSJNBa0060N03.8 [Oryza sativa Japonica Group]
13,00 17,13 24,94 6,31 5,23 4,03 2,06 3,28 6,18 aspartic proteinase nepenthesin-2 gi|475561315|gb|EMT13758.1| Aspartic proteinase nepenthesin
Activado/Reprimido 12,70 86,00 49,74 19,05 11,76 8,05 0,67 7,31 6,18 squamosa promoter-binding-like protein 18 gi|475606516|gb|EMT26420.1| Squamosa promoter
Activado/Reprimido 22,24 58,90 54,81 14,01 10,89 8,94 1,59 5,41 6,13 - - 
3,79 7,50 19,17 5,39 2,69 3,14 0,70 2,79 6,10 ocs element-binding factor 1-like gi|474102680|gb|EMS55278.1| G
69,74 166,33 381,46 39,85 35,27 62,79 1,75 4,72 6,07 glycerophosphodiester phosphodiesterase gde1 gi|326522576|dbj|BAK07750.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,34 13,45 10,30 1,05 1,09 1,71 13,62 12,33 6,03 - - 
179,75 666,73 868,57 220,09 142,85 144,44 0,82 4,67 6,01 probable glutamate carboxypeptidase 2-like isoform 2 
gi|357136354|ref|XP_003569770.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
distachyon] 
11,91 36,55 20,36 2,63 2,63 3,41 4,53 13,92 5,98 disease resistance protein rpm1 gi|474256457|gb|EMS60379.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
9,31 28,88 46,34 4,28 4,28 7,91 2,18 6,75 5,86 beta- insoluble isoenzyme 2 gi|475519402|gb|EMT06339.1| 
2,43 56,82 69,33 4,45 11,97 11,87 0,55 4,75 5,84 - - 
110,57 218,78 204,87 53,14 44,48 35,16 2,08 4,92 5,83 - - 
13,83 17,48 16,62 14,63 2,91 2,89 0,95 6,00 5,76 salutaridine reductase-like gi|326522851|dbj|BAJ88471.1| predicted 
64,22 81,34 146,45 53,61 46,18 25,62 1,20 1,76 5,72 root phototropism protein 3 gi|473957972|gb|EMS51026.1| Root phototropism protein 3 [Triticum urartu]
8,82 21,32 29,87 14,13 4,51 5,29 0,62 4,73 5,65 fe(2+) transport protein 1-like gi|357119455|ref|XP_003561455.1| PREDICTED: fe(2+) transport protein 1
1,23 16,59 22,70 1,06 0,79 4,02 1,16 20,90 5,65 disease resistance protein rga1 gi|475618844|gb|EMT30565.1| Putative disease 
15,67 16,90 32,99 14,70 7,16 5,90 1,07 2,36 5,60 aldehyde dehydrogenase family 2 member c4 gi|474408776|gb|EMS66676.1| Aldehyde dehydrogenase family 2 member C4 [Triticum urartu]
0,60 60,85 69,53 0,79 18,30 12,52 0,76 3,33 5,56 - - 
0,85 28,02 34,23 2,33 7,04 6,53 0,36 3,98 5,24 - - 
0,49 316,42 315,32 3,95 63,59 60,58 0,13 4,98 5,20 - - 
925,37 1666,73 4779,64 653,47 555,18 918,95 1,42 3,00 5,20 salt stress root protein rs1-like gi|474065952|gb|EMS54120.1| hypothetical protein TRIUR3_26766 [Triticum urartu]
6,50 21,57 12,90 7,47 5,77 2,49 0,87 3,74 5,17 protein wax2 gi|475523273|gb|EMT06855.1| Protein WAX2 [Aegilops tauschii]
93,75 143,53 202,34 47,77 32,95 39,44 1,96 4,36 5,13 spx domain-containing protein 6-like gi|475496928|gb|EMT03949.1| hypothetical protein F775_05807 [Aegilops tauschii]
3343,80 8007,47 3989,07 1753,07 1687,81 783,13 1,91 4,74 5,09 atp-dependent clp protease adapter protein clps gi|475566081|gb|EMT14943.1| ATP
6,18 44,31 33,88 7,46 7,44 6,73 0,83 5,95 5,03 auxin-induced protein 5ng4 gi|475609053|gb|EMT27247.1| Auxin
28,27 280,85 178,01 10,03 69,73 35,83 2,82 4,03 4,97 hypothetical protein TRIUR3_29789 gi|473910535|gb|EMS49534.1| hypothetical protein TRIUR3_29789 [Triticum urartu]
24,70 129,67 216,01 25,04 25,84 43,50 0,99 5,02 4,97 leucoanthocyanidin dioxygenase gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,10 13,33 7,32 1,26 1,95 1,47 6,41 6,85 4,97 - - 
430,99 619,67 602,59 77,20 225,79 121,41 5,58 2,74 4,96 af458768_1 polyprotein gi|18378613|gb|AAL68644.1|AF458768_1 
7,92 57,46 77,01 4,00 10,35 15,65 1,98 5,55 4,92 leucoanthocyanidin dioxygenase gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
36,71 57,83 69,87 26,39 13,85 14,21 1,39 4,17 4,92 phosphatase phospho1 gi|475625604|gb|EMT33032.1| Putative phosphatase phospho1 [Aegilops tauschii]
2,71 7,83 7,00 1,07 0,49 1,43 2,54 16,03 4,91 tata-binding protein-associated factor 2n gi|474150913|gb|EMS56950.1| TATA
16,85 37,34 47,73 34,87 20,13 9,74 0,48 1,86 4,90 zinc transporter 10 gi|474169230|gb|EMS57497.1| Zinc transporter 10 [Triticum urartu]
59,82 172,30 117,32 51,23 39,15 23,98 1,17 4,40 4,89 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase e 
gi|30017481|gb|AAP12903.1| putative peptidyl
gi|108709685|gb|ABF97480.1| Peptidyl
gi|125544766|gb|EAY90905.1| hypothetical protein OsI_12520 [Oryza sativa Indica Group] gi|125587046|gb|EAZ27710.1| 
hypothetical protein OsJ_11659 [Oryza sativa Japonica Group]
112,27 95,60 23,34 7,05 4,34 4,78 15,91 22,04 4,88 cell number regulator 6-like gi|473984484|gb|EMS51681.1| hypothetical protein TRIUR3_07752 [Triticum urartu]
61,39 198,20 48,88 32,59 28,96 10,07 1,88 6,84 4,86 quinone oxidoreductase gi|475570758|gb|EMT16106.1| Quinone oxidoreductase [Aegilops tauschii]
0,25 21,24 14,87 0,48 3,20 3,07 0,52 6,64 4,84 - - 
3,82 27,97 19,95 2,46 5,13 4,16 1,55 5,45 4,80 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|294831574|tpd|FAA00684.1| TPA: auxin efflux carrier [Oryza sativa Japonica Group]
69,50 102,44 119,90 39,85 27,84 24,99 1,74 3,68 4,80 spx domain-containing protein 6-like gi|475496928|gb|EMT03949.1| hypothetical protein F775_05807 [Aegilops tauschii]
238,23 320,34 787,23 171,91 113,36 166,38 1,39 2,83 4,73 salt stress root protein rs1-like gi|357128825|ref|XP_003566070.1| PREDICTED: salt stress root protein RS1
69,63 289,05 95,50 23,50 20,24 20,19 2,96 14,28 4,73 ribonuclease mrnc gi|474119648|gb|EMS55993.1| Putative ribonuclease mrnC [Triticum 
742,19 2492,94 2915,19 1073,16 672,47 616,83 0,69 3,71 4,73 truncated hemoglobin hb2b gi|198385788|gb|ACH86230.1| truncated hemoglobin Hb2b [Triticum aestivum]
8,94 22,76 165,51 15,40 25,59 35,03 0,58 0,89 4,72 probable beta-d-xylosidase 2-like gi|357130854|ref|XP_003567059.1| PREDICTED: probable beta
12,12 12,01 45,41 13,45 11,64 9,63 0,90 1,03 4,72 sucrose synthase 2-like gi|326504012|dbj|BAK02792.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,72 24,90 56,55 8,37 14,35 12,07 1,16 1,74 4,69 membrane protein gi|326517158|dbj|BAJ99945.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,42 44,67 65,38 15,35 8,53 13,95 1,07 5,24 4,69 - - 
141,01 130,53 206,87 74,97 36,50 44,37 1,88 3,58 4,66 spx domain-containing protein 1-like gi|475613211|gb|EMT28683.1| hypothetical protein F775_52679 [Aegilops tauschii]
108,63 563,49 195,09 44,02 49,09 42,11 2,47 11,48 4,63 serine carboxypeptidase-like 34-like gi|357147228|ref|XP_003574269.1| PREDICTED: serine carboxypeptidase
16,34 27,69 23,09 19,87 6,48 4,99 0,82 4,27 4,62 protein grpe gi|475567771|gb|EMT15343.1| hypothetical protein F775_33149 [Aegilops tauschii]
590,97 938,72 207,82 317,14 196,54 45,13 1,86 4,78 4,61 hypothetical protein OsI_21143 gi|125553477|gb|EAY99186.1| hypothetical protein OsI_21143 [Oryza sativa Indica Group]
2,53 22,64 12,56 0,51 3,37 2,73 4,93 6,72 4,60 - - 
429,42 305,43 637,06 865,67 91,51 138,95 0,50 3,34 4,58 gibberellin 20 oxidase 1 gi|475435434|gb|EMT01311.1| Gibberellin 20 oxidase 1 [Aegilops tauschii]
43,62 206,24 71,79 16,31 16,61 15,67 2,67 12,42 4,58 serine carboxypeptidase-like 34 gi|474210649|gb|EMS58878.1| Serine carboxypeptidase
35,24 55,62 41,46 24,49 16,71 9,12 1,44 3,33 4,55 - - 
4,47 139,67 191,72 17,99 36,46 42,43 0,25 3,83 4,52 - - 
15,24 333,94 270,91 10,93 17,65 60,18 1,39 18,92 4,50 mate efflux family protein alf5-like gi|326497917|dbj|BAJ94821.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,44 14,81 5,61 3,23 2,99 1,25 1,07 4,95 4,49 
squamosa promoter-binding-like protein 18-like 
isoform 2 
gi|357159260|ref|XP_003578391.1| PREDICTED: squamosa promoter
distachyon] 
1,16 9,71 4,41 1,57 0,55 0,99 0,74 17,54 4,45 - - 
0,00 6,48 1,83 0,00 0,00 0,41 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 4,44 - - 
72,25 37,07 36,33 41,02 14,45 8,21 1,76 2,57 4,42 homolog subfamily c member 2 
gi|359950750|gb|AEV91165.1| MYB
subfamily C member 2 [Aegilops tauschii]
7,06 13,95 30,91 6,03 3,61 7,30 1,17 3,86 4,24 tasselseed2-like short-chain dehydrogenase partial gi|88175061|gb|ABD39554.1| tasselseed2
91,26 37,15 53,60 52,10 20,45 12,70 1,75 1,82 4,22 hypothetical protein F775_20598 gi|475571675|gb|EMT16319.1| hypothetical protein F775_20598 [Aegilops tauschii]
40,34 59,02 69,76 11,24 32,97 16,54 3,59 1,79 4,22 af466646_9 gag-pol polyprotein gi|18568269|gb|AAL76001.1|AF466646_9 putative gag
147,92 124,11 176,78 96,36 48,83 41,91 1,54 2,54 4,22 spx domain-containing protein 1-like gi|475613211|gb|EMT28683.1| hypothetical protein F775_52679 [Aegilops tauschii]
14,78 14,78 19,84 8,69 5,80 4,72 1,70 2,55 4,20 predicted protein gi|326505728|dbj|BAJ95535.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,38 28,17 84,20 8,35 8,44 20,15 1,24 3,34 4,18 probable cellulose synthase a catalytic subunit 2 gi|473887609|gb|EMS48272.1| hypothetical protein TRIUR3_10943 [Triticum urartu]
158,26 430,11 174,90 44,39 34,90 41,88 3,57 12,32 4,18 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 gi|357129913|ref|XP_003566604.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 [Brachypodium distachyon]
Activado/Reprimido 27,28 82,34 44,13 14,09 16,21 10,57 1,94 5,08 4,17 cst complex subunit ctc1-like gi|475504785|gb|EMT04674.1| hypothetical protein F775_04872 [Aegilops tauschii]
244,27 1515,19 1772,05 184,41 320,66 425,57 1,32 4,73 4,16 long-chain-fatty-acid-- ligase 15 gi|474247156|gb|EMS60031.1| Long
360,57 484,27 379,41 519,61 484,71 91,40 0,69 1,00 4,15 lysosomal alpha-mannosidase-like gi|326502492|dbj|BAJ95309.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,46 22,00 49,15 3,71 15,24 11,89 3,09 1,44 4,13 - - 
215,86 605,79 879,54 336,23 226,64 213,64 0,64 2,67 4,12 zinc transporter 7-like gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc transporter [Triticum aestivum]
Activado/Reprimido 75,27 225,90 110,55 52,21 42,00 27,13 1,44 5,38 4,07 cathepsin b-like isoform x1 
gi|514807101|ref|XP_004978407.1| PREDICTED: cathepsin B
PREDICTED: cathepsin B
33,99 100,12 128,40 35,30 26,73 31,65 0,96 3,75 4,06 probable glutamate carboxypeptidase 2-like isoform 1 
gi|357136352|ref|XP_003569769.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
distachyon] 
68,33 86,18 102,35 19,41 45,14 25,23 3,52 1,91 4,06 retrotransposon unclassified gi|108864644|gb|ABA95339.2| retrotransposon protein, putative, unclassified [Oryza sativa Japonica Group]
Activado/Reprimido 15,11 49,70 29,21 6,84 8,72 7,20 2,21 5,70 4,06 hypothetical protein F775_22151 gi|475589345|gb|EMT21124.1| hypothetical protein F775_22151 [Aegilops tauschii]
21,07 32,01 21,53 15,84 10,82 5,36 1,33 2,96 4,02 
probable cytokinin riboside 5 -monophosphate 
phosphoribohydrolase logl10-like 
gi|357146658|ref|XP_003574067.1| PREDICTED: probable cytokinin riboside 5'
like [Brachypodium distachyon]
22,63 35,09 35,57 13,98 16,86 8,86 1,62 2,08 4,01 - - 
21,43 24,47 21,21 1,24 3,02 5,31 17,30 8,11 3,99 protease do-like 14 gi|475523915|gb|EMT06956.1| Putative protease Do
82,98 108,02 91,52 52,95 44,92 22,93 1,57 2,40 3,99 inwardly rectifying potassium channel akt2 gi|475533346|gb|EMT08371.1| hypothetical protein F775_52637 [Aegilops tauschii]
674,41 699,50 1046,30 435,97 338,14 262,88 1,55 2,07 3,98 e3 ubiquitin ligase big brother-related protein gi|474040071|gb|EMS53269.1| E3 ubiquitin ligase BIG BROTHER
34,62 189,01 341,60 32,99 51,50 85,83 1,05 3,67 3,98 adipocyte plasma membrane-associated gi|326532460|dbj|BAK05159.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
64,85 229,75 767,46 36,41 59,26 193,98 1,78 3,88 3,96 secologanin synthase gi|475595395|gb|EMT23021.1| Secologanin synthase [Aegilops tauschii]
11,19 26,16 10,71 4,23 3,75 2,71 2,65 6,97 3,95 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 gi|357129913|ref|XP_003566604.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 [Brachypodium distachyon]
36,04 85,20 32,65 35,21 20,61 8,31 1,02 4,13 3,93 protein wax2 gi|474204204|gb|EMS58602.1| Protein WAX2 [Triticum urartu]
38,47 20,53 33,43 46,61 11,90 8,55 0,83 1,73 3,91 inactive hydroxysteroid dehydrogenase-like protein 1 gi|475542208|gb|EMT09923.1| Putative steroid dehydrogenase 4 [Aegilops tauschii]
394,73 245,74 2305,39 1597,43 515,69 590,54 0,25 0,48 3,90 fructan 6-exohydrolase gi|433359120|dbj|BAM74039.1| fructan 6
0,00 24,04 27,76 0,78 2,95 7,15 0,00 8,14 3,88 - - 
865,02 1839,37 2630,89 495,31 474,80 680,67 1,75 3,87 3,87 - - 
7,26 12,09 23,73 3,61 6,89 6,14 2,01 1,76 3,86 hypothetical protein F775_28082 gi|475613014|gb|EMT28614.1| hypothetical protein F775_28082 [Aegilops tauschii]
0,00 2,56 22,09 0,00 1,21 5,72 #¡DIV/0! 2,11 3,86 - - 
29,05 24,50 16,81 26,63 5,36 4,40 1,09 4,57 3,82 kda protein gi|326533770|dbj|BAK05416.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
316,85 1194,26 1566,08 549,56 469,19 409,70 0,58 2,55 3,82 zinc transporter 7-like gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc transporter [Triticum aestivum]
Activado/Reprimido 10,33 145,80 60,29 6,25 5,43 15,86 1,65 26,83 3,80 Cucumisin gi|475490401|gb|EMT03493.1| Cucumisin [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 73,69 161,80 132,10 70,53 62,65 34,80 1,04 2,58 3,80 - - 
Activado/Reprimido 13,51 38,40 19,88 10,51 10,68 5,24 1,29 3,60 3,79 hypothetical protein TRIUR3_09975 gi|474156980|gb|EMS57161.1| hypothetical protein TRIUR3_09975 [Triticum urartu]
345,12 687,28 1170,01 288,93 334,22 308,71 1,19 2,06 3,79 hypothetical protein F775_09216 gi|475617611|gb|EMT30179.1| hypothetical protein F775_09216 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 23,90 64,33 49,46 14,05 20,25 13,05 1,70 3,18 3,79 - - 
Activado/Reprimido 44,46 144,79 115,30 36,61 37,42 30,46 1,21 3,87 3,79 btb poz domain-containing protein gi|326525186|dbj|BAK07863.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,35 12,03 14,07 0,76 1,12 3,73 5,70 10,70 3,78 phosphatase phospho1 gi|326507254|dbj|BAJ95
Activado/Reprimido 2,08 74,65 11,83 0,82 1,28 3,16 2,55 58,22 3,74 ketol-acid chloroplastic gi|473947848|gb|EMS50581.1| hypothetical protein TRIUR3_16761 [Triticum urartu]
534,77 694,30 972,68 296,25 430,42 260,28 1,81 1,61 3,74 hypothetical protein F775_05308 gi|475524468|gb|EMT07033.1| hypothetical protein F775_05308 [Aegilops tauschii]
13,69 42,24 92,07 12,16 22,36 24,65 1,13 1,89 3,74 - - 
129,02 214,10 113,24 75,45 81,00 31,23 1,71 2,64 3,63 - - 
2,08 126,03 77,43 2,61 16,36 21,37 0,80 7,71 3,62 hypothetical protein TRIUR3_16954 gi|474384925|gb|EMS64871.1| hypothetical protein TRIUR3_16954 [Triticum urartu]
28,03 157,27 60,88 29,28 22,72 16,83 0,96 6,92 3,62 
katanin p80 wd40 repeat-containing subunit b1 
homolog 1-like gi|326521700|dbj|BAK00426.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
441,83 252,84 29,85 70,66 21,50 8,29 6,25 11,76 3,60 tyrosine n-monooxygenase gi|475566082|gb|EMT14944.1| Tyrosine 
1565,12 4642,70 3382,74 1052,72 1142,48 945,58 1,49 4,06 3,58 
af255053_1 cold-responsive lea rab-related cor 
protein gi|475557806|gb|EMT12912.1| hypothetical protein F775_30523 [Aegilops tauschii]
7,05 229,31 278,91 16,91 47,23 78,07 0,42 4,85 3,57 zinc transporter 10 gi|474221643|gb|EMS59281.1| Zinc transporter 10 [Triticum urartu]
597,65 635,21 1395,74 493,35 390,32 392,28 1,21 1,63 3,56 
nas9_horvu ame: full=nicotianamine synthase 9 ame: 
full=s-adenosyl-l-methionine:s-adenosyl-l-
methionine:s-adenosyl-methionine 3-amino-3-
carboxypropyltransferase 9 gi 
gi|27151636|sp|Q9XFB7.1|NAS9_HORVU RecName: Full=Nicotianamine synthase 9; AltName: Full=S
adenosyl-L-methionine:S-adenosyl
nicotianamine synthase 2 [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
169,95 567,49 968,69 125,59 219,73 273,12 1,35 2,58 3,55 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare
227,27 255,71 173,01 134,11 109,64 48,82 1,69 2,33 3,54 - - 
2,01 6,23 2,18 0,51 0,00 0,62 3,91 #¡DIV/0! 3,53 - - 
9,92 25,35 32,01 8,05 8,41 9,11 1,23 3,02 3,51 hypothetical protein TRIUR3_16764 gi|474002524|gb|EMS52300.1| hypothetical protein TRIUR3_16764 [Triticum urartu]
1414,79 382,96 37,43 732,10 44,89 10,67 1,93 8,53 3,51 auxin-induced protein 5ng4 gi|475568940|gb|EMT15640.1| Auxin
419,10 1660,85 509,54 181,87 155,81 145,25 2,30 10,66 3,51 bidirectional sugar transporter sweet14 gi|474072402|gb|EMS54402.1| Ketohexokinase [Triticum urartu]
88,38 131,02 92,88 65,82 52,04 26,62 1,34 2,52 3,49 kda heat shock mitochondrial-like gi|357139022|ref|XP_003571085.1| PREDICTED: 23.6 kDa heat shock protein, mitochondrial
10,43 22,10 42,45 8,46 8,39 12,17 1,23 2,63 3,49 hypothetical protein F775_10136 gi|475603208|gb|EMT25344.1| hypothetical protein F775_10136 [Aegilops tauschii]
74,89 86,32 68,62 55,72 40,76 19,69 1,34 2,12 3,48 hypothetical protein TRIUR3_34264 gi|474397255|gb|EMS65785.1| hypothetical protein TRIUR3_34264 [Triticum urartu]
246,32 374,00 482,06 159,07 161,65 138,53 1,55 2,31 3,48 retrotransposon unclassified gi|38346603|emb|CAD39794.2| OSJNBa0071G03.7 [Oryza sativa Japonica Group]
8,04 28,45 25,65 6,90 7,31 7,38 1,17 3,89 3,48 - - 
14,43 246,90 297,60 18,97 51,94 85,71 0,76 4,75 3,47 predicted protein gi|326487554|dbj|BAK05449.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,90 108,94 43,56 3,74 4,76 12,58 4,79 22,91 3,46 mate efflux family protein 5 gi|474186473|gb|EMS57956.1| MATE efflux family protein 5 [Triticum urartu]
74,62 214,36 168,16 17,99 146,16 48,65 4,15 1,47 3,46 hypothetical protein F775_02596 gi|475571803|gb|EMT16349.1| hypothetical protein F775_02596 [Aegilops tauschii]
12,80 43,66 39,91 20,09 14,88 11,55 0,64 2,94 3,46 hypothetical protein TRIUR3_07346 gi|474066907|gb|EMS54190.1| hypothetical protein TRIUR3_07346 [Triticum urartu]
207,26 497,68 616,73 137,70 144,84 178,74 1,51 3,44 3,45 - - 
36,95 38,50 28,37 21,73 17,84 8,23 1,70 2,16 3,45 epoxide hydrolase 2-like gi|475416645|gb|EMT01002.1| hypothetical protein F775_32452 [Aegilops tauschii]
109,14 231,93 421,70 87,30 108,84 122,34 1,25 2,13 3,45 protein notum homolog isoform 1 gi|475588964|gb|EMT21027.1| hypothetical protein F775_18206 [Aegilops tauschii]
18,25 46,79 27,67 16,48 9,59 8,19 1,11 4,88 3,38 hypothetical protein F775_24440 gi|475575953|gb|EMT17402.1| hypothetical protein F775_24440 [Aegilops tauschii]
2088,29 1456,44 479,10 1336,08 467,98 141,89 1,56 3,11 3,38 predicted protein gi|326492011|dbj|BAJ98230.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,84 48,38 47,48 1,88 16,80 14,07 5,76 2,88 3,38 - - 
3,45 17,75 42,15 1,03 15,44 12,50 3,35 1,15 3,37 hypothetical protein F775_26485 gi|475474400|gb|EMT02530.1| hypothetical protein F775_26485 [Aegilops tauschii]
47,38 41,34 68,31 27,49 28,51 20,30 1,72 1,45 3,36 predicted protein gi|326516224|dbj|BAJ88135.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,70 25,15 8,18 2,63 7,46 2,45 1,41 3,37 3,35 - - 
68,91 116,06 97,64 66,03 35,98 29,28 1,04 3,23 3,33 zinc transporter 10 gi|474169230|gb|EMS57497.1| Zinc 
283,19 779,15 1655,37 234,44 376,86 497,02 1,21 2,07 3,33 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
40,42 24,30 37,68 30,26 13,66 11,32 1,34 1,78 3,33 myb dna-binding domain superfamily protein gi|357133214|ref|XP_003568222.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100842130 [Brachypodium distachyon]
128,16 229,63 421,83 94,24 112,85 126,90 1,36 2,03 3,32 uncharacterized aminotransferase y4ub-like gi|357145129|ref|XP_003573535.1| PREDICTED: uncharacterized aminotransferase y4uB
113,34 140,53 224,09 65,52 54,91 67,43 1,73 2,56 3,32 - - 
88,05 114,73 154,89 68,15 47,35 46,83 1,29 2,42 3,31 hippocampus abundant transcript 1 protein gi|475588535|gb|EMT20897.1| Hippocampus abundant transcript 1 protein [Aegilops tauschii]
165,82 147,66 305,62 144,94 65,10 92,51 1,14 2,27 3,30 auxin-induced protein 5ng4 gi|475508757|gb|EMT05123.1| Auxin
229,42 1124,59 490,15 207,25 155,89 148,90 1,11 7,21 3,29 myb13 transcription factor gi|514830677|gb|AGO59325.1| MYB13 transcription factor [Triticum aestivum]
1,59 32,98 81,19 1,61 7,59 24,73 0,99 4,35 3,28 acyltransferase-like protein gi|475567242|gb|EMT15225.1| Acyltransferase
10,09 12,84 10,14 3,41 1,87 3,09 2,96 6,87 3,28 mitogen-activated protein kinase 
gi|525343813|ref|NP_001266884.1| uncharacterized protein LOC100834779 [Brachypodium distachyon] 
gi|405778401|gb|AFS18261.1| MPK6 [Brachypodium distachyon]
18,32 151,37 361,68 19,58 50,88 110,54 0,94 2,98 3,27 thiosulfate chloroplastic-like gi|326514144|dbj|BAJ92222.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,38 14,83 6,54 3,20 2,23 2,00 1,06 6,65 3,27 protein far1-related sequence 5 gi|357117403|ref|XP_003560458.1| PREDICTED: protein FAR
2055,76 2694,15 4494,83 1618,03 1157,85 1406,90 1,27 2,33 3,19 
nas9_horvu ame: full=nicotianamine synthase 9 ame: 
full=s-adenosyl-l-methionine:s-adenosyl-l-
methionine:s-adenosyl-methionine 3-amino-3-
carboxypropyltransferase 9 gi gi|326496679|dbj|BAJ98366.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
881,26 1873,04 4734,72 629,89 1102,98 1483,66 1,40 1,70 3,19 hypothetical protein TRIUR3_23162 gi|473998920|gb|EMS52134.1| hypothetical protein TRIUR3_23162 [Triticum urartu]
4,42 25,86 37,06 2,47 6,34 11,67 1,79 4,08 3,18 hypothetical protein F775_07094 gi|475598804|gb|EMT24042.1| hypothetical protein F775_07094 [Aegilops tauschii]
29,13 44,97 52,38 29,30 26,09 16,51 0,99 1,72 3,17 hypothetical protein F775_33088 gi|475571639|gb|EMT16305.1| hypothetical protein F775_33088 [Aegilops tauschii]
187,30 144,84 124,53 122,24 96,02 39,43 1,53 1,51 3,16 predicted protein gi|326503496|dbj|BAJ86254.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
91,51 124,56 120,73 9,68 15,81 38,68 9,45 7,88 3,12 26s protease regulatory subunit s10b homolog b-like gi|357117120|ref|XP_003560322.1| PREDICTED: 26S protease regulatory subunit S10B homolog B
Activado/Reprimido 42,92 112,62 20,96 15,70 12,09 6,72 2,73 9,31 3,12 myosin-j heavy chain gi|475554127|gb|EMT12170.1| Myosin
43,39 83,94 152,09 48,88 45,91 48,84 0,89 1,83 3,11 udp-glycosyltransferase 73c6 gi|474268501|gb|EMS60789.1| UDP
1317,36 1410,83 1175,97 797,96 672,44 377,89 1,65 2,10 3,11 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase gi|515019303|gb|AGO64765.1| 9
810,39 1880,88 4469,28 554,19 1091,71 1436,90 1,46 1,72 3,11 hypothetical protein TRIUR3_23162 gi|473998920|gb|EMS52134.1| hypothetical protein TRIUR3_23162 [Triticum 
39,03 54,91 51,27 22,24 24,40 16,57 1,75 2,25 3,09 aspartic proteinase nepenthesin-2 gi|475561315|gb|EMT13758.1| Aspartic proteinase nepenthesin
250,24 598,80 389,17 97,35 201,81 125,86 2,57 2,97 3,09 disease resistance protein rpm1 gi|475611487|gb|EMT28101.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
319,53 298,46 285,66 291,23 146,50 92,75 1,10 2,04 3,08 copper-transporting atpase 3 gi|326526149|dbj|BAJ93251.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 59,77 170,65 74,54 21,06 33,48 24,23 2,84 5,10 3,08 - - 
22,01 66,40 91,54 14,55 19,86 29,77 1,51 3,34 3,08 protein cup-shaped cotyledon 1-like gi|357164674|ref|XP_003580130.1| PREDICTED: protein CUP
Activado/Reprimido 24,05 132,69 80,74 11,24 12,04 26,35 2,14 11,02 3,06 carbohydrate kinase domain-containing gi|326528479|dbj|BAJ93421.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
89,27 139,61 123,28 66,02 65,79 40,38 1,35 2,12 3,05 potassium channel akt2 3 gi|473945394|gb|EMS50502.1| Potassium channel AKT2/3 [Triticum urartu]
3874,71 3797,05 3038,78 2280,34 1965,57 999,83 1,70 1,93 3,04 - - 
66,37 100,16 112,74 65,55 30,60 37,10 1,01 3,27 3,04 gamma-glutamylcyclotransferase at3g02910-like gi|326524432|dbj|BAK00599.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
68,04 77,61 94,61 55,82 22,14 31,14 1,22 3,51 3,04 phosphatase phospho1 gi|326507254|dbj|BAJ95704.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,96 21,64 46,10 8,11 14,07 15,18 1,60 1,54 3,04 secologanin synthase gi|473742615|gb|EMS45443.1| Secologanin synthase 
Activado/Reprimido 94,75 222,85 171,13 76,58 94,25 56,59 1,24 2,36 3,02 uncharacterized wd repeat-containing isoform x1 
gi|514765428|ref|XP_004965749.1| PREDICTED: uncharacterized WD repeat
italica] 
Activado/Reprimido 221,02 1154,42 499,07 194,63 154,00 165,17 1,14 7,50 3,02 myb13 transcription factor gi|354720433|gb|AER38259.1| MYB13
92,14 223,37 450,53 67,03 96,16 149,73 1,37 2,32 3,01 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
39,37 58,10 80,76 52,22 49,79 26,89 0,75 1,17 3,00 glutathione s-transferase gi|475590884|gb|EMT21595.1| hypothetical protein F775_06172 [Aegilops tauschii]
27,54 29,93 37,30 19,91 14,52 12,44 1,38 2,06 3,00 hypothetical protein F775_21459 gi|475624389|gb|EMT32586.1| hypothetical protein F775_21459 [Aegilops tauschii]
45,00 56,88 40,91 34,09 24,53 13,65 1,32 2,32 3,00 protein hothead-like gi|326520503|dbj|BAK07510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Reprimido/Activado 88,17 70,42 149,66 70,85 41,29 49,95 1,24 1,71 3,00 peroxidase 2 gi|474043323|gb|EMS53366.1| Peroxidase 2 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 11,65 12,53 1,88 4,94 1,01 0,63 2,36 12,47 2,99 retrotransposon unclassified gi|62733754|gb|AAX95863.1| retrotransposon protein, putative, unclassified [Oryza sativa Japonica Group]
26,44 40,64 107,83 18,71 37,32 36,08 1,41 1,09 2,99 potassium transporter 2 
gi|93138735|gb|ABE99812.1| potassium transporter HAK4 [Hordeum vulgare] gi|326508991|dbj|BAJ86888.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
44,05 76,40 116,09 35,45 31,42 39,05 1,24 2,43 2,97 - - 
Activado/Reprimido 3,66 49,00 14,77 1,05 1,43 4,97 3,49 34,28 2,97 rna exonuclease 4 
gi|297599826|ref|NP_001047886.2| Os02g0709000 [Oryza sativa Japonica Group] gi|255671203|dbj|BAF09800.2| 
Os02g0709000 [Oryza sativa Japonica Group]
594,39 272,81 90,17 363,15 84,52 30,44 1,64 3,23 2,96 late embryogenesis abundant protein lea5 gi|475554878|gb|EMT12321.1| Late embryogenesis abundant protein Lea5 [Aegilops tauschii]
4538,62 5372,04 3709,12 2639,81 2415,61 1254,61 1,72 2,22 2,96 
probable carotenoid cleavage dioxygenase 
chloroplastic-like gi|326513040|dbj|BAK03427.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 17,44 61,02 57,80 14,05 20,31 19,56 1,24 3,00 2,95 gdsl esterase lipase at5g55050-like gi|357143092|ref|XP_003572800.1| PREDICTED: GDSL esterase/lipase At5g55050
Activado/Reprimido 1647,07 3821,79 1946,01 882,88 1076,19 658,73 1,87 3,55 2,95 predicted protein gi|326493120|dbj|BAJ85021.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
333,42 596,13 530,54 395,38 193,41 179,83 0,84 3,08 2,95 zinc transporter 4 
gi|326500912|dbj|BAJ95122.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326527907|dbj|BAJ89005.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 13,25 37,68 17,20 14,80 8,17 5,84 0,90 4,61 2,95 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840269 gi|357162430|ref|XP_003579408.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840269 [Brachypodium distachyon]
33,50 57,42 35,94 18,50 11,25 12,27 1,81 5,10 2,93 - - 
197,35 208,83 145,62 116,66 94,70 49,72 1,69 2,21 2,93 #¿NOMBRE? gi|475527114|gb|EMT074
10,12 108,79 191,92 8,72 30,84 65,67 1,16 3,53 2,92 epoxide hydrolase 2-like gi|326515796|dbj|BAK07144.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
21,18 91,97 61,56 4,76 24,03 21,23 4,45 3,83 2,90 hypothetical protein F775_19546 gi|475551439|gb|EMT11644.1| hypothetical protein F775_19546 [Aegilops tauschii]
8,30 42,80 19,17 7,95 6,39 6,87 1,04 6,70 2,79 3-ketoacyl- synthase 11 gi|474160081|gb|EMS57261.1| 3
177,56 270,06 285,92 109,36 136,84 102,84 1,62 1,97 2,78 hypothetical protein TRIUR3_08315 gi|474215960|gb|EMS59049.1| hypothetical protein TRIUR3_08315 [Triticum urartu]
163,55 232,48 602,47 99,26 138,06 217,91 1,65 1,68 2,76 serine carboxypeptidase-like 51 gi|474397165|gb|EMS65781.1| Serine carboxypeptidase
2,46 16,06 7,32 0,81 2,01 2,65 3,02 7,98 2,76 - - 
27,86 54,25 31,53 17,59 12,14 11,41 1,58 4,47 2,76 btb poz domain-containing protein gi|475606809|gb|EMT26515.1| BTB/POZ domain
79,57 222,61 155,20 20,86 147,72 56,33 3,81 1,51 2,76 
dna repair and recombination protein rad54-like 
isoform x1 gi|502158795|ref|XP_004511284.1| PREDICTED: DNA repair and recombination protein RAD54
130,57 530,52 341,06 174,96 152,28 123,93 0,75 3,48 2,75 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F
125,88 117,99 94,22 73,65 64,50 34,26 1,71 1,83 2,75 hypothetical protein TRIUR3_23747 gi|474399342|gb|EMS65977.1| hypothetical protein TRIUR3_23747 [Triticum urartu]
675,50 612,97 552,44 394,83 587,54 201,38 1,71 1,04 2,74 cyclin-dependent kinase f-3 gi|326500084|dbj|BAJ90877.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,26 59,83 32,19 23,85 19,70 11,76 1,02 3,04 2,74 retrotransposon unclassified gi|474227349|gb|EMS59497.1| ABC transporter G family member 37 [Triticum urartu]
29,34 52,08 52,24 22,25 24,44 19,17 1,32 2,13 2,73 hypothetical protein F775_06043 gi|475568285|gb|EMT15452.1| hypothetical protein F775_06043 [Aegilops tauschii]
55,93 58,54 38,18 56,21 19,40 14,02 1,00 3,02 2,72 uncharacterized transporter lpg1691-like gi|357119747|ref|XP_003561595.1| PREDICTED: uncharacterized transporter lpg1691
10,00 59,60 83,44 2,10 16,66 30,68 4,77 3,58 2,72 ubiquitin ligase gi|326514180|dbj|BAJ92240.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
84,44 105,94 87,96 60,99 54,75 32,54 1,38 1,94 2,70 omega-6 fatty acid endoplasmic reticulum isozyme 2 gi|475600541|gb|EMT24562.1| hypothetical protein F775_09029 [Aegilops tauschii]
7543,03 4837,14 2353,99 6244,62 2275,56 870,96 1,21 2,13 2,70 protein ruptured pollen grain 1 gi|475492052|gb|EMT03611.1| Protein RUPTURED POLLEN GRAIN 1 [Aegilops 
44,54 46,13 51,87 42,31 27,52 19,31 1,05 1,68 2,69 glucan endo- -beta-glucosidase 14 gi|475614947|gb|EMT29265.1| Glucan endo
1429,19 453,37 48,02 1072,54 178,14 17,89 1,33 2,54 2,68 - - 
120,20 475,79 565,54 92,22 168,02 211,09 1,30 2,83 2,68 hypothetical protein TRIUR3_22720 gi|473964797|gb|EMS51206.1| hypothetical protein TRIUR3_22720 [Triticum urartu]
226,00 662,37 432,10 186,24 226,14 161,43 1,21 2,93 2,68 hypothetical protein F775_04315 gi|475615821|gb|EMT29570.1| hypothetical protein F775_04315 [Aegilops tauschii]
3423,46 4100,11 3148,81 2010,54 1899,99 1176,83 1,70 2,16 2,68 chaperone protein dnaj chloroplastic gi|474002005|gb|EMS52250.1| Chaperone protein dnaJ 
110,15 100,88 80,75 72,34 62,97 30,25 1,52 1,60 2,67 vacuolar-processing enzyme-like gi|313660968|emb|CBX26639.1| vacuolar processing enzyme 2c [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,11 96,90 129,90 12,82 32,45 48,70 0,32 2,99 2,67 retrotransposon unclassified gi|323134589|gb|ADX31265.1| unknown [Triticum aestivum]
1074,01 1726,83 2283,55 887,55 1107,18 856,76 1,21 1,56 2,67 hypothetical protein TRIUR3_30619 gi|474108314|gb|EMS55515.1| hypothetical protein TRIUR3_30619 [Triticum urartu]
3,96 29,18 9,08 3,92 3,60 3,44 1,01 8,10 2,64 - - 
48,14 68,95 44,06 34,62 25,33 16,72 1,39 2,72 2,64 - - 
8,23 31,17 33,01 6,59 9,20 12,53 1,25 3,39 2,63 
transcription initiation factor tfiid subunit 7-like 
protein gi|473865056|gb|EMS47599.1| hypothetical protein TRIUR3_32599 [Triticum urartu]
4,25 11,26 5,14 2,96 1,42 1,95 1,44 7,95 2,63 - - 
3518,99 2538,22 2032,54 3078,52 1439,68 772,46 1,14 1,76 2,63 protein ruptured pollen grain 1 gi|475588272|gb|EMT20808.1| 
51,92 501,05 768,39 15,98 235,44 292,44 3,25 2,13 2,63 tpa: pheophorbide a oxygenase gi|326487416|dbj|BAJ89692.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
54,00 86,91 106,20 42,56 47,43 40,44 1,27 1,83 2,63 retrotransposon unclassified gi|32492359|emb|CAE05990.1| OSJNBa0004L19.22 [Oryza sativa Japonica Group]
53,78 67,03 78,89 37,02 32,22 30,04 1,45 2,08 2,63 - - 
8,39 127,61 47,55 6,78 3,99 18,12 1,24 31,96 2,62 - - 
47,18 125,98 83,42 30,47 49,43 31,82 1,55 2,55 2,62 disease resistance protein rga4 gi|473970852|gb|EMS51437.1| Disease resistance protein RGA2 [Triticum urartu]
442,75 223,32 125,76 339,20 107,96 48,00 1,31 2,07 2,62 protein ruptured pollen grain 1 gi|475548465|gb|EMT11081.1| Protein RUPTURED POLLEN GRAIN 1 [Aegilops tauschii]
178,47 259,01 309,69 105,66 129,14 118,47 1,69 2,01 2,61 abc1 protein kinase gi|319759284|gb|ADV71378.1| ABC1 protein kinase [Triticum aestivum]
211,09 685,37 486,46 191,06 291,77 186,99 1,10 2,35 2,60 ft-like protein 4 gi|475497092|gb|EMT03973.1| hypothetical protein F775_18667 [Aegilops tauschii]
324,49 439,00 288,22 154,30 148,12 111,28 2,10 2,96 2,59 - - 
32,26 33,56 17,63 22,52 9,13 6,81 1,43 3,68 2,59 aquaporin pip2-7 gi|473890716|gb|EMS48648.
9,28 20,96 19,32 11,02 4,60 7,49 0,84 4,56 2,58 cysteine-rich receptor-like protein kinase 7 gi|474004001|gb|EMS52330.1| Cysteine
52,52 117,97 29,41 18,38 11,13 11,40 2,86 10,60 2,58 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832135 gi|357131173|ref|XP_003567215.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832135 [Brachypodium distachyon]
34,01 136,75 184,52 21,20 69,29 71,56 1,60 1,97 2,58 predicted protein gi|326502576|dbj|BAJ95351.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
880,82 1311,77 985,98 598,20 596,51 383,83 1,47 2,20 2,57 inwardly rectifying potassium channel akt2 
gi|93138733|gb|ABE99811.1| inwardly rectifying potassium channel AKT2 [Hordeum vulgare] gi|326499398|dbj|BAJ86010.1| 
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1124,72 760,22 997,06 815,55 524,80 389,08 1,38 1,45 2,56 dna-binding protein smubp-2 gi|475624836|gb|EMT32775.1| DNA
113,12 434,43 547,98 90,49 162,27 220,70 1,25 2,68 2,48 hypothetical protein TRIUR3_22720 gi|473964797|gb|EMS51206.1| hypothetical protein TRIUR3_22720 [Triticum urartu]
4116,07 5563,79 4334,40 2403,65 1883,03 1758,83 1,71 2,95 2,46 carboxyl-terminal-processing protease-like isoform 1 gi|326496338|dbj|BAJ94631.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
407,52 591,57 982,68 391,56 389,04 398,80 1,04 1,52 2,46 quinone-oxidoreductase chloroplastic-like gi|475588310|gb|EMT20813.1| Putative quinone
1,30 7,58 5,14 0,28 0,60 2,09 4,72 12,59 2,46 retrotransposon protein gi|27573360|gb|AAO20078.1| putative polyprotein [Oryza sativa Japonica Group]
1271,40 1018,71 759,73 1056,27 483,00 309,09 1,20 2,11 2,46 protein ruptured pollen grain 1 gi|475588272|gb|EMT20808.1| Protein RUPTURED POLLEN GRAIN 1 [Aegilops tauschii]
154,07 177,32 131,52 166,59 76,16 53,55 0,92 2,33 2,46 probable nitrite transporter at1g68570-like gi|326488847|dbj|BAJ98035.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,66 129,26 154,54 13,81 41,37 63,10 0,41 3,12 2,45 af458768_1 polyprotein gi|116310096|emb|CAH67116.1| H0502G05.7 [Oryza sativa Indica Group]
140,21 149,76 113,29 94,67 136,60 46,32 1,48 1,10 2,45 phospholipase a1-ii 7 gi|474369590|gb|EMS63790.1| Phospholipase A1
19,98 29,45 52,46 18,90 8,90 21,46 1,06 3,31 2,44 - - 
392,91 145,81 225,56 420,62 50,26 92,40 0,93 2,90 2,44 
structural maintenance of chromosomes protein 4-
like 
gi|326491863|dbj|BAJ98156.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508412|dbj|BAJ99473.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,01 212,03 840,17 8,66 78,59 344,28 0,93 2,70 2,44 nucleolar protein 58-like isoform x1 gi|475523853|gb|EMT06940.1| hypothetical protein F775_06638 [Aegilops tauschii]
21,97 45,50 28,85 25,85 13,16 11,83 0,85 3,46 2,44 - - 
13,22 26,19 40,44 9,25 7,33 16,63 1,43 3,57 2,43 plasma membrance protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma membrance protein3 [Puccinellia tenuiflora] gi|326525641|dbj|BAJ88867.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|473798548|gb|EMS46527.1| Hydrophobic protein LTI6A [Triticum urartu] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hy
3643,62 2822,63 1920,20 3391,97 1494,07 791,38 1,07 1,89 2,43 protein ruptured pollen grain 1 gi|475492052|gb|EMT03611.1| Protein RUPTURED POLLEN GRAIN 1 [Aegilops tauschii]
1717,57 1739,28 1116,40 1114,88 616,99 460,63 1,54 2,82 2,42 receptor-like protein kinase hsl1 gi|474088787|gb|EMS54777.1| Receptor
Activado/Reprimido 8,95 47,06 25,54 6,52 7,66 10,55 1,37 6,14 2,42 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|357154216|ref|XP_003576710.1| PREDICTED: probable auxin efflux carrier component 4
139,84 156,23 97,61 85,59 65,48 40,37 1,63 2,39 2,42 type i inositol- -trisphosphate 5-phosphatase 1 gi|326523509|dbj|BAJ92925.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
48,98 417,90 554,86 18,43 200,14 229,53 2,66 2,09 2,42 pheophorbide a chloroplastic gi|474422231|gb|EMS67541.1| Pheophorbide a oxygenase, chloroplastic [Triticum urartu]
18,46 32,55 21,57 15,80 9,90 8,93 1,17 3,29 2,41 at hook motif-containing gi|77552760|gb|ABA95557.1| AT hook motif
128,18 227,02 173,55 149,12 126,35 72,03 0,86 1,80 2,41 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475592272|gb|EMT22028.1| Cysteine
204,40 281,05 330,29 126,40 165,36 137,27 1,62 1,70 2,41 abc1 protein kinase gi|319759284|gb|ADV71378.1| ABC1 protein kinase [Triticum aestivum]
277,15 428,57 185,37 245,05 102,34 77,06 1,13 4,19 2,41 probable serine acetyltransferase 4-like gi|326523693|dbj|BAJ93017.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
do/Reprimido 22,93 128,52 71,45 14,17 22,07 29,74 1,62 5,82 2,40 eukaryotic translation initiation factor 5a-4 gi|473986991|gb|EMS51734.1| Eukaryotic translation initiation factor 5A
Activado/Reprimido 18,26 79,24 68,95 14,29 22,44 28,72 1,28 3,53 2,40 - - 
95,16 131,23 345,58 98,49 107,45 144,02 0,97 1,22 2,40 probable aldo-keto reductase 3-like gi|326504062|dbj|BAK02817.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Reprimido 28,79 107,70 95,38 16,13 25,14 39,85 1,79 4,28 2,39 nuclear transcription factor y subunit a-5 gi|474314952|gb|EMS62064.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
531,76 799,52 579,39 334,15 346,51 242,46 1,59 2,31 2,39 zinc finger protein hd1 gi|474357051|gb|EMS63149.1| Zinc finger protein HD1 [Triticum urartu]
3101,54 4608,13 3646,44 1976,80 1557,04 1530,28 1,57 2,96 2,38 carboxyl-terminal-processing protease-like isoform 1 gi|326496338|dbj|BAJ94631.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
136,02 130,67 134,51 139,44 106,18 56,47 0,98 1,23 2,38 copper-transporting atpase 3 gi|326526149|dbj|BAJ93251.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 13,37 36,38 15,78 10,45 9,10 6,63 1,28 4,00 2,38 cst complex subunit ctc1-like gi|475504785|gb|EMT04674.1| hypothetical protein F775_04872 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 23,58 69,72 19,41 8,71 10,16 8,16 2,71 6,86 2,38 - - 
1024,52 1129,77 1116,54 676,91 629,09 470,32 1,51 1,80 2,37 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 
gi|112181147|dbj|BAF02838.1| putative 9
predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 10,45 53,42 17,84 7,47 7,48 7,52 1,40 7,14 2,37 dna-directed rna polymerase i subunit rpa2 gi|475576703|gb|EMT17614.1| DNA
14,35 28,91 24,01 9,14 9,62 10,13 1,57 3,01 2,37 - - 
Activado/Reprimido 4,46 46,04 24,98 3,78 4,97 10,55 1,18 9,26 2,37 probable auxin efflux carrier component 4-like gi|357154216|ref|XP_003576710.1| PREDICTED: probable auxin efflux carrier component 4
44,29 65,29 61,03 26,17 27,74 25,81 1,69 2,35 2,36 cysteine chloroplastic chromoplastic gi|473789296|gb|EMS46292.1| Cysteine synthase, chloroplastic/chromoplastic [Triticum urartu]
19,68 22,18 8,26 6,23 5,39 3,50 3,16 4,11 2,36 protein far1-related sequence 5 gi|473877647|gb|EMS47882.1| Protein FAR1
3586,92 5405,80 4720,47 2681,82 2196,40 2003,28 1,34 2,46 2,36 abscisic stress-ripening protein 2 gi|474288032|gb|EMS61201.1| Abscisic stress
96,42 277,68 490,83 110,14 166,06 208,73 0,88 1,67 2,35 
methylcrotonoyl- carboxylase subunit mitochondrial-
like 
gi|357161700|ref|XP_003579177.1| PREDICTED: methylcrotonoyl
[Brachypodium distachyon]
Activado/Reprimido 340,24 738,71 558,66 268,42 313,76 237,57 1,27 2,35 2,35 transcription factor pif5 
gi|326487850|dbj|BAJ89764.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508951|dbj|BAJ86868.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1031,67 1310,57 1977,63 784,12 713,99 841,70 1,32 1,84 2,35 - - 
131,01 193,44 228,26 94,21 133,86 97,41 1,39 1,45 2,34 potassium channel akt2 3 gi|473945394|gb|EMS50502.1| Potassium channel AKT2/3 [Triticum urartu]
333,67 459,16 209,00 315,21 120,36 89,35 1,06 3,81 2,34 probable serine acetyltransferase 4-like gi|326523693|dbj|BAJ93017.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
79,14 74,96 36,19 89,45 23,86 15,71 0,88 3,14 2,30 disease resistance protein rpm1 gi|1666236|gb|AAB18645.1| unknown [Hordeum vulgare]
58,67 115,73 72,59 40,80 40,63 31,56 1,44 2,85 2,30 protein wax2-like gi|357146569|ref|XP_003574039.1| PREDICTED: protein WAX2
88,55 74,10 43,97 91,22 24,05 19,13 0,97 3,08 2,30 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100826010 gi|357123670|ref|XP_003563531.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100826010 [Brachypodium distachyon]
356,37 250,09 170,59 252,87 119,44 74,76 1,41 2,09 2,28 hypothetical protein TRIUR3_23961 gi|474330188|gb|EMS62587.1| hypothetical protein 
228,52 436,68 395,68 173,65 262,35 173,64 1,32 1,66 2,28 inwardly rectifying potassium channel akt2 gi|326523877|dbj|BAJ96949.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,17 128,46 89,31 10,80 22,72 39,20 1,03 5,65 2,28 ubiquitin family partial 
gi|82512|pir||PS0380 ubiquitin precursor 
Group] 
26,08 69,08 102,36 22,27 29,85 44,94 1,17 2,31 2,28 aspartic proteinase nepenthesin-1 gi|475563299|gb|EMT14245.1| Aspartic proteinase nepenthesin
1994,44 2409,20 3991,10 1647,08 1869,93 1754,28 1,21 1,29 2,28 metallothionein-like protein 2c-like gi|357126999|ref|XP_003565174.1| PREDICTED: metallothionein
651,58 1252,65 1491,91 451,92 750,24 657,58 1,44 1,67 2,27 glutelin type-a 2 
gi|326494746|dbj|BAJ94492.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
145,61 300,68 199,77 105,64 142,87 88,19 1,38 2,10 2,27 predicted protein gi|326493120|dbj|BAJ85021.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
492,76 455,74 586,48 411,77 319,90 258,93 1,20 1,42 2,27 glucan endo- -beta-glucosidase 14 gi|326511517|dbj|BAJ91903.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6290,86 13138,30 9317,06 5056,53 5096,58 4114,03 1,24 2,58 2,26 predicted protein gi|326493314|dbj|BAJ85118.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
93,69 110,84 64,24 58,67 41,43 28,43 1,60 2,68 2,26 hypothetical protein TRIUR3_24027 gi|473930583|gb|EMS49983.1| hypothetical protein TRIUR3_24027 [Triticum urartu]
73,60 163,12 93,88 73,03 52,94 41,60 1,01 3,08 2,26 bidirectional sugar transporter sweet3a-like gi|357134259|ref|XP_003568735.1| PREDICTED: bidirectional sugar transporter SWEET3a
9,28 36,26 41,25 9,47 9,50 18,29 0,98 3,82 2,26 - - 
80,77 134,96 141,84 91,39 56,38 62,91 0,88 2,39 2,25 anthocyanidin -o-glucosyltransferase gi|326516738|dbj|BAJ96361.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
303,93 678,81 648,99 217,46 312,99 289,01 1,40 2,17 2,25 casp-like protein at1g49405-like gi|473933477|gb|EMS50048.1| hypothetical protein TRIUR3_19360 [Triticum urartu]
540,33 621,48 383,70 433,48 184,29 171,23 1,25 3,37 2,24 fd-like 15 protein gi|167745180|gb|ABZ91912.1| FD
918,56 1141,25 1359,77 636,32 657,45 607,35 1,44 1,74 2,24 t-complex protein 11-like protein 1 gi|475610437|gb|EMT27741.1| hypothetical protein F775_32557 [Aegilops tauschii]
288,30 386,49 180,35 230,25 119,86 80,57 1,25 3,22 2,24 thiosulfate chloroplastic-like gi|475530637|gb|EMT07933.1| hypothetical protein F775_28046 [Aegilops tauschii]
19,08 22,93 17,63 13,73 6,30 7,88 1,39 3,64 2,24 transcription factor bhlh54 gi|474384660|gb|EMS64831.1| Transcription factor bHLH54 [Triticum urartu]
38,68 83,30 61,16 37,04 23,89 27,36 1,04 3,49 2,24 hexokinase- chloroplastic-like gi|326531884|dbj|BAK01318.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
279,20 477,91 640,98 266,12 222,78 288,34 1,05 2,15 2,22 hypothetical protein TRIUR3_23125 gi|474382217|gb|EMS64676.1| hypothetical protein TRIUR3_23125 [Triticum urartu]
70,82 112,58 89,72 54,27 45,81 40,46 1,30 2,46 2,22 predicted protein gi|326495824|dbj|BAJ90534.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
172,70 190,01 147,24 173,99 87,52 66,57 0,99 2,17 2,21 - - 
6,26 24,21 18,54 9,52 6,24 8,41 0,66 3,88 2,20 glucan endo- -beta-glucosidase-like protein 3-like gi|326525275|dbj|BAK07907.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1403,32 1508,26 1423,18 1003,10 714,59 645,56 1,40 2,11 2,20 predicted protein gi|326489037|dbj|BAK01502.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
397,24 392,36 249,27 378,45 190,30 113,08 1,05 2,06 2,20 protein zinc induced facilitator-like 1 gi|475598493|gb|EMT23954.1| Metacaspase
50,06 75,61 80,31 50,63 26,80 36,52 0,99 2,82 2,20 anthocyanidin -o-glucosyltransferase-like gi|326528639|dbj|BAJ97341.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,41 100,26 49,11 33,97 30,16 22,34 1,40 3,32 2,20 - - 
44,72 86,42 42,64 39,60 31,65 19,43 1,13 2,73 2,20 potassium channel kat1 gi|473822516|gb|EMS47074.1| Potassium channel KAT1 [Triticum urartu]
390,04 839,23 1213,03 263,22 396,93 553,51 1,48 2,11 2,19 plasma membrance protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma membrance protein3 [Puccinellia tenuiflora] gi|326525641|dbj|BAJ88867.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops tauschii]
112,11 135,76 552,19 98,30 171,33 252,26 1,14 0,79 2,19 1-deoxy-d-xylulose-5-phosphate chloroplastic gi|474216685|gb|EMS59126.1| putative 1
952,69 2566,27 211,56 946,21 32,74 96,65 1,01 78,39 2,19 glutathione s-transferase gstu6 gi|474346950|gb|EMS62895.1| putative glutathione S
146,29 260,69 231,77 150,97 77,28 106,22 0,97 3,37 2,18 indole-3-acetate beta-glucosyltransferase 1 gi|326500854|dbj|BAJ95093.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,13 70,24 34,61 7,02 7,57 15,86 3,29 9,28 2,18 hydroxyisourate hydrolase gi|475617213|gb|EMT30040.1| Hydroxyisourate hydrolase [Aegilops tauschii]
12,06 52,86 70,41 7,43 19,23 32,29 1,62 2,75 2,18 hypothetical protein TRIUR3_22034 gi|474414658|gb|EMS67126.1| hypothetical protein TRIUR3_22034 [Triticum urartu]
0,25 13,75 8,50 2,10 0,81 3,90 0,12 16,88 2,18 cyclopropane-fatty-acyl-phospholipid synthase gi|326532400|dbj|BAK05129.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
244,19 73,97 8,08 119,05 20,45 3,71 2,05 3,62 2,18 - gi|473728502|gb|EMS45110.1| NifU
35,85 69,21 34,97 44,32 16,47 16,11 0,81 4,20 2,17 - - 
359,78 445,60 409,51 225,25 229,23 188,79 1,60 1,94 2,17 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100833519 gi|357113746|ref|XP_003558662.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100833519 [Brachypodium distachyon]
9,10 23,37 8,37 5,86 3,28 3,86 1,55 7,12 2,17 btb poz domain-containing protein gi|475606809|gb|EMT26515.1| BTB/POZ domain
263,44 417,09 155,82 230,08 119,42 71,95 1,14 3,49 2,17 myb-related protein gi|474240939|gb|EMS59783.1| Protein LHY [Triticum urartu]
10,18 26,59 29,14 6,62 6,70 13,48 1,54 3,97 2,16 - - 
332,93 707,31 521,10 370,35 212,34 241,20 0,90 3,33 2,16 cbl-interacting protein kinase 31 gi|410947095|gb|AFV95074.1| 
147,12 147,56 104,28 93,18 61,39 49,25 1,58 2,40 2,12 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 gi|357129913|ref|XP_003566604.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 [Brachypodium distachyon]
25,96 41,20 18,19 20,45 13,63 8,60 1,27 3,02 2,11 dna ligase-like gi|473901643|gb|EMS49204.1| 
2495,31 4304,19 4597,86 1938,27 1951,12 2175,18 1,29 2,21 2,11 monoglyceride lipase-like gi|326504156|dbj|BAK02864.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,01 40,52 23,92 4,75 7,05 11,33 5,26 5,75 2,11 inactive purple acid phosphatase 20 gi|475584387|gb|EMT19763.1| Putative inactive purple acid phosphatase 20 [Aegilops tauschii]
37,93 93,44 34,16 30,87 30,67 16,18 1,23 3,05 2,11 e3 ubiquitin-protein ligase cip8-like 
gi|326488199|dbj|BAJ89938.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493608|dbj|BAJ85265.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
156,88 501,46 721,42 143,36 255,58 341,68 1,09 1,96 2,11 catalase isozyme 2 gi|475542209|gb|EMT09924.1| Dihydroflavonol
9445,33 11370,39 6979,69 5869,64 4654,44 3309,93 1,61 2,44 2,11 chaperone protein dnaj chloroplastic-like gi|326500894|dbj|BAJ95113.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 111,90 216,49 111,35 90,36 77,05 52,87 1,24 2,81 2,11 saccharopine dehydrogenase family expressed gi|357155302|ref|XP_003577075.1| PREDICTED: 
33,88 80,10 76,39 18,68 26,39 36,28 1,81 3,03 2,11 sulfate transporter gi|475579660|gb|EMT18395.1| Putative sulfate transporter 3.4 [Aegilops tauschii]
20,47 37,48 20,86 6,52 8,73 9,92 3,14 4,29 2,10 aspartic proteinase nepenthesin-1 gi|300681439|emb|CBH32531.1| hypothetical protein TAA_ctg0091b.00060.1 [Triticum aestivum]
30,06 26,23 6,99 16,15 8,76 3,33 1,86 2,99 2,10 chaperone protein dnaj 10-like gi|357149517|ref|XP_003575139.1| PREDICTED: chaperone protein dnaJ 10
86,35 84,02 51,28 96,06 34,35 24,44 0,90 2,45 2,10 - - 
1750,07 2910,61 3322,14 1383,25 1366,16 1583,77 1,27 2,13 2,10 protein ycf45 gi|475623053|gb|EMT32079.1| Putative 
Activado/Reprimido 266,87 1268,08 932,59 312,72 436,93 445,18 0,85 2,90 2,09 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F
Activado/Reprimido 313,73 628,81 564,54 234,73 296,08 269,50 1,34 2,12 2,09 homeobox-leucine zipper protein hox22-like gi|326490960|dbj|BAJ90147.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 13,53 43,90 38,33 8,29 10,29 18,31 1,63 4,27 2,09 sulfate transporter gi|326510885|dbj|BAJ91790.1| 
574,75 702,11 639,89 453,54 344,24 305,77 1,27 2,04 2,09 - - 
Activado/Reprimido 17,44 136,09 108,45 11,65 53,42 52,08 1,50 2,55 2,08 cysteine-rich receptor-like protein kinase 26 gi|474012697|gb|EMS52610.1| Cysteine
Activado/Reprimido 322,90 1092,81 841,44 289,76 277,26 405,71 1,11 3,94 2,07 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-1-like 
protein gi|475622222|gb|EMT31795.1| 1
Activado/Reprimido 1,93 91,25 24,49 3,13 22,32 11,81 0,62 4,09 2,07 transcription factor bhlh35 gi|326522925|dbj|BAJ88508.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
308,76 713,87 1093,51 304,92 344,90 528,78 1,01 2,07 2,07 chlorophyll b reductase chloroplastic gi|473954461|gb|EMS50882.1| Chlorophyll(ide) b reductase NOL, chloroplastic [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 50,82 87,30 31,36 30,34 12,60 15,18 1,67 6,93 2,07 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100828184 gi|357129913|ref|XP_003566604.1|
604,55 1175,89 584,30 503,53 343,38 283,70 1,20 3,42 2,06 vacuolar-processing enzyme gi|475519145|gb|EMT06287.1| Vacuolar
Activado/Reprimido 147,71 200,57 79,69 139,22 73,60 38,77 1,06 2,73 2,06 Os01g0838100 
gi|115440927|ref|NP_001044743.1| Os01g0838100 [Oryza sativa Japonica Group] gi|56784643|dbj|BAD81690.1| helicase
protein [Oryza sativa Japonica Group] gi|113534274|dbj|BAF06657.1| Os01g0838100 [Oryza sativa Japonica Group]
Activado/Reprimido 2737,48 4878,41 3223,69 1982,70 2162,91 1572,31 1,38 2,26 2,05 hypothetical protein F775_04315 gi|475615821|gb|EMT29570.1| hypothetical protein F775_04315 [Aegilops tauschii]
75,48 90,00 59,90 55,95 37,72 29,27 1,35 2,39 2,05 3-hydroxybenzoate 6-hydroxylase 1 gi|474200416|gb|EMS58478.1| 3
Activado/Reprimido 216,98 528,92 378,68 159,05 181,66 185,25 1,36 2,91 2,04 cysteine-rich receptor-like protein kinase 19 gi|474097225|gb|EMS55130.1| Wall
30,20 26,61 12,13 15,70 7,86 5,94 1,92 3,39 2,04 50s ribosomal protein chloroplastic-like 
gi|474308824|gb|EMS61849.1| 50S ribosomal protein L24, chloroplastic [Triticum urartu] gi|475369966|gb|EMT00548.1| 50S 
ribosomal protein L24, chloroplastic [Aegilops tauschii]
321,77 502,50 484,21 239,52 251,04 238,46 1,34 2,00 2,03 sulfiredoxin-like protein gi|413952973|gb|AFW85622.1| hypothetical protein ZEAMMB73_344407 [Zea mays]
Activado/Reprimido 1043,16 1167,28 508,16 463,25 331,06 250,54 2,25 3,53 2,03 - - 
16,89 37,32 26,60 11,11 12,34 13,11 1,52 3,02 2,03 - - 
5785,70 4291,56 1295,20 4280,42 1448,12 639,56 1,35 2,96 2,03 serine incorporator gi|475561254|gb|EMT13739.1| Putative serine incorporator [Aegilops tauschii]
117,81 183,79 188,45 110,91 69,86 93,31 1,06 2,63 2,02 indole-3-acetate beta-glucosyltransferase 1 gi|326500854|dbj|BAJ95093.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 661,95 1276,92 832,24 475,52 566,10 412,66 1,39 2,26 2,02 predicted protein gi|326493064|dbj|BAJ84993.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
559,23 493,47 113,39 308,42 128,42 56,23 1,81 3,84 2,02 cbl-interacting protein kinase 5 gi|474173251|gb|EMS57676.1| CBL
49,85 79,13 56,33 40,22 25,34 28,07 1,24 3,12 2,01 e3 ubiquitin-protein ligase ubr2 gi|474390830|gb|EMS65293.1| hypothetical protein TRIUR3_21654 [Triticum urartu]
146,17 62,54 25,50 97,46 23,96 12,79 1,50 2,61 1,99 late embryogenesis abundant protein lea5 gi|475554878|gb|EMT12321.1| Late embryogenesis abundant protein Lea5 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 499,93 1066,11 261,97 368,60 320,26 131,45 1,36 3,33 1,99 protein zinc induced facilitator-like 1 
gi|242068147|ref|XP_002449350.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g008475 [Sorghum bicolor] 
gi|241935193|gb|EES08338.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g008475 [Sorghum bicolor]
Activado/Reprimido 27,93 62,17 34,10 22,18 21,50 17,12 1,26 2,89 1,99 - - 
285,76 330,06 295,78 232,00 163,72 148,96 1,23 2,02 1,99 wall-associated receptor kinase 5 gi|475592587|gb|EMT22123.1| Wall
600,40 593,84 586,29 604,10 285,45 296,28 0,99 2,08 1,98 anthocyanidin -o-glucosyltransferase gi|326516738|dbj|BAJ96361.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,17 12,63 5,16 1,82 0,86 2,67 1,20 14,71 1,93 hypothetical protein F775_06906 gi|475611929|gb|EMT28254.1| hypothetical protein F775_06906 [Aegilops tauschii]
53,39 103,45 86,07 55,64 45,33 44,49 0,96 2,28 1,93 12-oxophytodienoate reductase 1 gi|474147243|gb|EMS56802.1| 12
66,09 48,14 19,10 39,17 16,23 9,93 1,69 2,97 1,92 predicted protein gi|326520023|dbj|BAK03936.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
387,14 246,70 254,53 265,53 107,93 132,61 1,46 2,29 1,92 nudix hydrolase 2 gi|475576718|gb|EMT17619.1| Nudix hydrolase 2 [Aegilops tauschii]
1617,78 1403,00 846,42 1103,59 646,22 441,95 1,47 2,17 1,92 hypothetical protein F775_29404 gi|475536903|gb|EMT08989.1| hypothetical protein F775_29404 [Aegilops tauschii]
197,25 482,07 586,32 168,15 240,56 306,88 1,17 2,00 1,91 tropinone reductase 1 gi|326500940|dbj|BAJ95136.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9073,65 8496,89 3732,55 5100,16 2983,62 1955,73 1,78 2,85 1,91 peroxisomal membrane protein 2 
gi|326491425|dbj|BAJ94190.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,50 163,96 73,13 21,11 29,82 38,45 0,69 5,50 1,90 - - 
45,39 197,30 146,29 24,05 81,85 76,93 1,89 2,41 1,90 f-box protein pp2-b10 gi|473968654|gb|EMS51376.1| F
290,26 523,66 483,20 315,99 268,40 254,16 0,92 1,95 1,90 squamosa promoter-binding-like protein 9 gi|475605934|gb|EMT26237.1| Squamosa promoter
38,66 46,64 41,12 35,50 8,91 21,64 1,09 5,23 1,90 - - 
355,76 250,11 223,64 238,97 122,98 117,96 1,49 2,03 1,90 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
at2g33680-like gi|475617304|gb|EMT30071.1| hypothetical protein F775_11688 [Aegilops tauschii]
29,18 78,86 101,10 16,03 36,97 53,39 1,82 2,13 1,89 regulatory expressed gi|473945848|gb|EMS50545.1| hypothetical protein TRIUR3_09735 [Triticum urartu]
100,39 212,82 97,05 110,11 42,54 51,34 0,91 5,00 1,89 predicted protein 
gi|326506030|dbj|BAJ91254.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326520906|dbj|BAJ92816.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
25,09 93,08 24,47 22,88 16,76 12,99 1,10 5,55 1,88 - - 
85,45 23,73 135,59 75,00 68,71 72,00 1,14 0,35 1,88 nudix hydrolase 8 gi|475538249|gb|EMT09219.1| Nudix hydrolase 8 [Aegilops tauschii]
348,94 508,02 478,30 307,92 180,73 255,34 1,13 2,81 1,87 udp-glycosyltransferase 75d1-like gi|326500854|dbj|BAJ95093.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
83,66 150,94 57,35 43,08 38,58 30,64 1,94 3,91 1,87 b3 domain-containing protein gi|475557857|gb|EMT12928.1| B3 domain
1,09 29,74 4,56 2,41 1,81 2,45 0,45 16,47 1,87 cbs domain-containing protein cbscbspb3-like gi|514787504|ref|XP_004971347.1| PREDICTED: CBS domain
960,16 2308,57 2664,82 813,28 1099,34 1430,02 1,18 2,10 1,86 tropinone reductase 1 gi|474271018|gb|EMS60882.1| Tropinone reductase 1 [Triticum urartu]
29,53 150,72 108,62 25,81 29,86 58,33 1,14 5,05 1,86 - - 
4,53 25,85 13,70 4,82 7,53 7,36 0,94 3,43 1,86 
rdr3_orysj ame: full=probable rna-dependent rna 
polymerase 3 short= 3 gi|475569395|gb|EMT15752.1| hypothetical protein F775_21992 [Aegilops tauschii]
166,99 368,66 101,56 91,52 69,64 54,63 1,82 5,29 1,86 myosin-j heavy chain gi|475554127|gb|EMT12170.1| Myosin
802,39 1289,69 1188,52 688,06 646,89 639,41 1,17 1,99 1,86 e3 ubiquitin-protein ligase mgrn1-like 
gi|326509133|dbj|BAJ86959.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326533240|dbj|BAJ93592.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,34 360,72 608,42 15,27 166,19 327,57 1,53 2,17 1,86 hypothetical protein F775_29254 gi|475578066|gb|EMT18004.1| 
157,33 94,55 46,99 112,79 34,17 25,38 1,39 2,77 1,85 pap-specific mitochondrial gi|326525665|dbj|BAJ88879.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2099,69 1214,96 415,25 1658,57 478,77 224,31 1,27 2,54 1,85 subtilisin-like protease gi|326489282|dbj|BAK01624.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,98 19,47 6,91 3,74 2,66 3,73 2,40 7,31 1,85 reverse transcriptase gi|31126723|gb|AAP44645.1| putative reverse transcriptase [Oryza sativa Japonica Group]
2943,50 2133,36 759,49 2223,84 826,01 410,52 1,32 2,58 1,85 serine incorporator gi|475561254|gb|EMT13739.1| Putative serine incorporator [Aegilops tauschii]
247,20 1634,61 392,76 157,31 282,06 212,39 1,57 5,80 1,85 - - 
8,36 15,33 4,20 6,05 2,90 2,27 1,38 5,29 1,85 trehalose-phosphate phosphatase gi|474072141|gb|EMS54383.1| Trehalose
23,29 35,42 8,07 20,59 6,40 4,37 1,13 5,53 1,85 aquaporin nip2-1 gi|474149851|gb|EMS56871.1| Aquaporin NIP2
46,75 41,63 13,36 28,48 14,76 7,24 1,64 2,82 1,84 hypothetical protein OsJ_21411 gi|222635617|gb|EEE65749.1| hypothetical protein OsJ_21411 [Oryza sativa Japonica Group]
15,80 41,41 11,54 13,20 1,71 6,26 1,20 24,27 1,84 - - 
33,77 106,11 47,82 19,87 27,88 26,00 1,70 3,81 1,84 - - 
458,63 578,25 451,81 265,90 284,39 245,75 1,72 2,03 1,84 hypothetical protein F775_03205 gi|475606994|gb|EMT26555.1| hypothetical protein F775_03205 [Aegilops tauschii]
44,23 64,41 45,22 50,01 22,12 24,63 0,88 2,91 1,84 salt-induced protein gi|475603368|gb|EMT25399.1| hypothetical protein F775_24401 [Aegilops tauschii]
110,63 142,38 102,46 66,58 60,46 55,83 1,66 2,36 1,84 - - 
183,19 240,81 132,17 143,69 118,76 72,09 1,27 2,03 1,83 protein brittle- chloroplastic amyloplastic gi|475505655|gb|EMT04757.1| Protein brittle
149,59 205,21 93,50 101,27 79,06 51,23 1,48 2,60 1,83 myosin-j heavy chain gi|474425172|gb|EMS67686.1| Myosin
7,96 39,84 31,31 10,20 7,26 17,24 0,78 5,49 1,82 hypothetical protein TRIUR3_18565 gi|474317668|gb|EMS62192.1| hypothetical protein TRIUR3_18565 [Triticum urartu]
913,77 851,80 286,72 553,44 271,65 157,85 1,65 3,14 1,82 udp-glycosyltransferase 73d1-like 
gi|326520439|dbj|BAK07478.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326520996|dbj|BAJ92861.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
28,82 40,32 16,86 27,56 15,10 9,29 1,05 2,67 1,82 carrier protein gi|475503858|gb|EMT04575.1| ADP,ATP carrier protein [Aegilops tauschii]
236,62 219,78 128,71 156,05 80,69 72,29 1,52 2,72 1,78 myb-related protein gi|359950748
422,50 815,41 526,52 326,72 274,85 296,40 1,29 2,97 1,78 heavy-metal-associated domain-containing expressed gi|474247278|gb|EMS60046.1| hypothetical protein TRIUR3_21393 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 1071,67 1323,10 568,41 652,45 463,76 322,08 1,64 2,85 1,76 predicted protein gi|326525925|dbj|BAJ93139.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
333,51 184,60 71,48 227,17 77,52 40,57 1,47 2,38 1,76 ccp11_orysj ame: full=cyclin-p1-1 short= 1 1 gi gi|326527993|dbj|BAJ89048.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1408,34 1008,24 452,90 998,85 368,97 257,92 1,41 2,73 1,76 pap-specific mitochondrial gi|326525665|dbj|BAJ88879.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1665,95 1881,36 1555,39 1361,76 940,32 887,28 1,22 2,00 1,75 probable glycosyltransferase at5g03795-like gi|326529697|dbj|BAK04795.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 184,27 1378,21 1121,85 145,04 619,31 640,11 1,27 2,23 1,75 hypothetical protein F775_07050 gi|475511748|gb|EMT05425.1| hypothetical protein F775_07050 [Aegilops tauschii]
108,17 188,94 116,68 60,13 65,29 66,74 1,80 2,89 1,75 auxin-responsive protein iaa14 gi|474359160|gb|EMS63236.1| 
Activado/Reprimido 105,83 142,12 50,69 53,36 45,64 29,02 1,98 3,11 1,75 - - 
118,64 175,95 136,98 65,48 74,30 78,51 1,81 2,37 1,74 ribonuclease p protein subunit p29 gi|473880431|gb|EMS47962.1| Ribonuclease P protein subunit p29 [Triticum urartu]
372,44 485,88 264,83 273,79 186,01 151,82 1,36 2,61 1,74 f-box protein at2g32560-like gi|474320635|gb|EMS62261.1| hypothetical protein TRIUR3_33055 [Triticum urartu]
167,10 247,83 125,90 63,35 86,22 72,18 2,64 2,87 1,74 udp-glycosyltransferase 87a1 gi|326525761|dbj|BAJ88927.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
92,50 80,24 36,57 61,66 28,85 20,98 1,50 2,78 1,74 retrotransposon ty1-copia sub-class gi|62734628|gb|AAX96737.1| retrotransposon protein, putative, Ty1
45,11 56,40 47,12 36,22 24,24 27,07 1,25 2,33 1,74 agmatine coumaroyltransferase gi|474190218|gb|EMS58095.1| Agmatine coumaroyltransferase [Triticum 
7,80 25,46 14,99 10,13 6,47 8,63 0,77 3,94 1,74 transcription factor myb39 gi|125591095|gb|EAZ31445.1| hypothetical protein OsJ_15582 [Oryza sativa Japonica Group]
Activado/Reprimido 225,36 659,98 469,63 213,15 217,66 270,88 1,06 3,03 1,73 galactinol synthase gi|139001818|dbj|BAF51566.1| galactinol synthase [Triticum aestivum]
Activado/Reprimido 17,17 59,12 24,35 26,72 18,30 14,05 0,64 3,23 1,73 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101765069 gi|514797932|ref|XP_004973921.1| PREDICTED: uncharacterized
37,92 30,52 12,23 30,96 10,68 7,07 1,22 2,86 1,73 hypothetical protein F775_00834 gi|475619818|gb|EMT30894.1| hypothetical protein F775_00834 [Aegilops tauschii]
4743,59 4104,23 1274,23 2641,51 1360,95 736,79 1,80 3,02 1,73 peroxisomal membrane protein 2 gi|475490423|gb|EMT03498.1| Peroxisomal membrane protein 2 [Aegilops tauschii]
81,20 114,48 125,81 60,86 43,19 72,83 1,33 2,65 1,73 udp-glycosyltransferase 75d1-like gi|326500854|dbj|BAJ95093.1| predicted 
126,12 208,89 111,61 103,10 83,45 64,62 1,22 2,50 1,73 hypothetical protein F775_08198 gi|475558352|gb|EMT13066.1| hypothetical protein F775_08198 [Aegilops tauschii]
167,69 164,36 61,98 102,28 62,44 35,89 1,64 2,63 1,73 alternative oxidase gi|19912727|dbj|BAB88646.1| alternative oxidase [Triticum aestivum]
396,33 645,29 540,19 466,90 315,90 312,93 0,85 2,04 1,73 truncated hemoglobin hb2b gi|198385788|gb|ACH86230.1| truncated hemoglobin Hb2b [Triticum aestivum]
139,08 33,17 88,97 12,39 8,97 51,61 11,23 3,70 1,72 hypothetical protein TRIUR3_06895 gi|474397840|gb|EMS65837.1| hypothetical protein TRIUR3_06895 [Triticum urartu]
1999,14 3032,96 2809,67 1425,75 1533,00 1630,19 1,40 1,98 1,72 digalactosyldiacylglycerol synthase chloroplastic gi|326489161|dbj|BAK01564.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
111,88 109,59 78,13 86,92 45,05 45,37 1,29 2,43 1,72 solute carrier family 40 member chloroplastic-like gi|475503875|gb|EMT04578.1| hypothetical protein F775_00061 [Aegilops tauschii]
397,76 461,07 322,44 248,03 219,04 187,45 1,60 2,10 1,72 f-box protein at5g67140-like gi|357118621|ref|XP_003561050.1| PREDICTED: F
Activado/Reprimido 56,06 224,06 56,68 32,91 33,44 33,00 1,70 6,70 1,72 - - 
Activado/Reprimido 19,82 58,76 42,49 22,83 17,87 24,74 0,87 3,29 1,72 rna-dependent rna polymerase 3 gi|474019788|gb|EMS52844.1| putative RNA
61,74 103,17 122,64 39,51 44,85 71,45 1,56 2,30 1,72 ankyrin repeat domain-containing protein 50 
gi|326525891|dbj|BAJ93122.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326527775|dbj|BAJ88960.1| predi
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6516,08 6365,56 2732,88 3604,50 2072,39 1592,43 1,81 3,07 1,72 peroxisomal membrane protein 2 
gi|326491425|dbj|BAJ94190.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508638|dbj|BAJ95841.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
116,28 164,38 176,57 102,73 60,77 103,00 1,13 2,71 1,71 indole-3-acetate beta-glucosyltransferase 1 gi|475503346|gb|EMT04529.1| Indo
323,25 544,22 383,55 360,96 240,55 223,76 0,90 2,26 1,71 squamosa promoter-binding-like protein 9 gi|475605934|gb|EMT26237.1| Squamosa promoter
Activado/Reprimido 14,03 60,42 23,61 11,87 19,57 13,78 1,18 3,09 1,71 zinc finger mym-type protein 1-like gi|514811489|ref|XP_004980539.1| PREDICTED: zinc finger MYM
1749,06 1020,98 158,61 1401,33 215,43 92,88 1,25 4,74 1,71 subtilisin-like protease gi|326497905|dbj|BAJ94815.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
240,30 409,83 484,81 181,86 199,14 283,99 1,32 2,06 1,71 cytoplasmic phosphatidylinositol transfer protein 1 gi|473968349|gb|EMS51344.1| Cytoplasmic phosphatidylinositol transfer protein 1 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 1023,87 1714,60 610,88 689,87 475,65 357,99 1,48 3,60 1,71 myosin-j heavy chain gi|475554127|gb|EMT12170.1| Myosin
Activado/Reprimido 6,16 25,84 17,25 4,27 1,39 10,13 1,44 18,61 1,70 protein sec13-like protein gi|224589274|gb|ACN59487.1| SEC13 [Triticum aestivum]
3593,84 5007,33 2755,55 2523,23 2041,58 1617,31 1,42 2,45 1,70 myosin-va-like isoform 1 gi|326512342|dbj|BAJ99526.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
890,46 1003,42 464,60 718,24 312,40 272,81 1,24 3,21 1,70 bidirectional sugar transporter sweet2b gi|474173217|gb|EMS57673.1| Bidirectional sugar transporter SWEET2b [Triticum urartu]
71,45 65,99 30,86 52,19 24,35 18,12 1,37 2,71 1,70 hypothetical protein F775_29404 gi|475536903|gb|EMT08989.1| hypothetical protein F775_29404 [Aegilops tauschii]
3141,01 3887,49 2244,32 2151,58 1655,10 1319,88 1,46 2,35 1,70 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
at5g37570-like gi|475565317|gb|EMT14766.1| hypothetical protein F775_16887 [Aegilops tauschii]
5093,32 3757,61 2927,88 3670,55 1794,47 1723,82 1,39 2,09 1,70 abhydrolase domain-containing protein 4-like 
gi|326506768|dbj|BAJ91425.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514070|dbj|BAJ92185.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
766,65 1844,14 2506,90 522,60 891,45 1476,04 1,47 2,07 1,70 carbonic anhydrase chloroplastic 
gi|326501046|dbj|BAJ98754.1| predicted protein [Hordeum 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
20,11 80,67 77,16 14,58 37,44 46,59 1,38 2,15 1,66 nucleolar protein gi|475580193|gb|EMT18533.1| 
6845,78 16285,98 10984,77 4848,01 7295,15 6640,18 1,41 2,23 1,65 (+)-delta-cadinene synthase isozyme c2 gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)
1123,89 610,51 264,66 727,26 189,81 160,38 1,55 3,22 1,65 benzoate carboxyl methyltransferase gi|473787366|gb|EMS46273.1| Salicylate O
111,80 231,99 295,06 119,71 84,92 178,97 0,93 2,73 1,65 
probable long-chain-alcohol o-fatty-acyltransferase 1-
like 
gi|116311025|emb|CAH67957.1| H0117D06
hypothetical protein OsI_15174 [Oryza sativa Indica Group]
46,48 59,64 54,66 44,14 23,74 33,25 1,05 2,51 1,64 udp-glycosyltransferase 75d1-like gi|326500854|dbj|BAJ95093.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
403,09 329,07 197,42 283,33 150,38 120,40 1,42 2,19 1,64 anthocyanidin -o-glucosyltransferase gi|475573263|gb|EMT16694.1| Anthocyanidin 5,3
81,48 138,91 66,14 75,15 59,01 40,37 1,08 2,35 1,64 - - 
14,71 48,21 14,22 16,79 10,45 8,69 0,88 4,61 1,64 - - 
37,13 87,26 65,69 33,25 38,91 40,16 1,12 2,24 1,64 - - 
250,39 147,57 43,44 166,24 50,73 26,58 1,51 2,91 1,63 protein wax2 
gi|326493156|dbj|BAJ85039.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
337,33 380,54 154,51 330,71 122,00 94,74 1,02 3,12 1,63 probable serine acetyltransferase 4-like gi|326523693|dbj|BAJ93017.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
203,33 248,33 267,66 184,29 112,53 164,38 1,10 2,21 1,63 ko2 protein gi|440577587|emb|CBY78882.1| KO2 protein [Aegilops speltoides]
67,71 91,46 56,11 63,16 38,77 34,48 1,07 2,36 1,63 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101756476 gi|514816929|ref|XP_004983198.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101756476 [Setaria italica]
97,73 167,20 112,35 73,48 59,97 69,11 1,33 2,79 1,63 hypothetical protein TRIUR3_13402 gi|474091244|gb|EMS54872.1| hypothetical protein TRIUR3_13402 [Triticum urartu]
8722,40 11454,22 7468,81 6275,50 5363,42 4598,45 1,39 2,14 1,62 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
at5g37570-like gi|475565317|gb|EMT14766.1| hypothetical protein F775_16887 [Aegilops tauschii]
5774,34 7271,98 5398,13 4130,87 3558,46 3324,21 1,40 2,04 1,62 predicted protein gi|326506670|dbj|BAJ91376.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
42,23 255,73 385,45 31,23 127,86 237,51 1,35 2,00 1,62 wrky transcription factor 72 gi|474136645|gb|EMS56359.1| putative WRKY transcription factor 72 [Triticum urartu]
60,73 21,58 1,98 25,36 3,31 1,22 2,39 6,52 1,62 tyrosine n-monooxygenase gi|475566085|gb|EMT14947.1| Tyrosine N
96,18 135,16 39,96 37,11 39,19 24,71 2,59 3,45 1,62 coleoptile phototropism protein 1-like gi|326532562|dbj|BAK05210.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,67 38,90 51,59 5,23 14,57 31,97 1,85 2,67 1,61 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475495196|gb|EMT03820.1| Putative LRR receptor
72,39 72,30 35,04 50,61 22,03 21,74 1,43 3,28 1,61 protein nsp-interacting kinase 1-like gi|357143616|ref|XP_003572984.1| PREDICTED: protein NSP
3364,74 4867,52 2198,61 2517,63 1573,43 1365,15 1,34 3,09 1,61 hypothetical protein TRIUR3_13172 gi|473987509|gb|EMS51777.1| hypothetical protein TRIUR3_13172 [Triticum urartu]
201,90 316,39 241,60 174,31 156,37 150,33 1,16 2,02 1,61 tho complex subunit 1-like gi|357114422|ref|XP_003558999.1| PREDICTED: THO complex subunit 1
33,93 77,01 59,45 39,94 19,89 37,06 0,85 3,87 1,60 at hook motif-containing gi|77552150|gb|ABA94947.1| AT hook motif
3079,95 3414,56 1522,93 2112,76 1162,18 949,64 1,46 2,94 1,60 hypothetical protein F775_01789 gi|475585794|gb|EMT20134.1| hypothetical protein F775_01789 [Aegilops tauschii]
280,54 337,68 250,77 159,96 163,15 156,49 1,75 2,07 1,60 f-box protein at5g67140-like gi|357118621|ref|XP_003561050.1| PREDICTED: F
38,74 62,96 36,57 26,96 22,43 22,82 1,44 2,81 1,60 protein argonaute 2 gi|474366695|gb|EMS63517.1| Protein argonaute 2 [Triticum urartu]
403,53 469,99 281,07 301,33 173,40 175,97 1,34 2,71 1,60 zeaxanthin chloroplastic-like gi|326496122|dbj|BAJ90682.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
273,71 380,52 223,68 219,30 187,76 140,30 1,25 2,03 1,59 hypothetical protein F775_23311 gi|475592634|gb|EMT22144.1| hypothetical protein F775_23311 [Aegilops tauschii]
49,11 118,48 84,91 38,56 51,35 53,29 1,27 2,31 1,59 - - 
21,95 30,76 13,11 16,68 8,99 8,24 1,32 3,42 1,59 chalcone synthase 2-like 
gi|242070769|ref|XP_002450661.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g008850 [Sorghum bicolor] 
gi|241936504|gb|EES09649.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_05g008850 [Sorghum bicolor]
3,34 25,95 10,11 0,79 1,54 6,37 4,22 16,80 1,59 - - 
15,44 58,78 25,14 15,52 11,46 15,85 0,99 5,13 1,59 hypothetical protein SORBIDRAFT_06g004080 
gi|242075270|ref|XP_002447571.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g004080 [Sorghum bicolor] 
gi|241938754|gb|EES11899.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g004080 [Sorghum bicolor]
305,30 705,50 759,59 234,93 320,29 479,47 1,30 2,20 1,58 peroxisomal multifunctional enzyme type 2-like 
gi|474065824|gb|EMS54111
Peroxisomal multifunctional enzyme type 2 [Aegilops tauschii]
91,18 86,50 44,96 60,90 34,15 28,40 1,50 2,53 1,58 probable carboxylesterase 2-like 
gi|326495072|dbj|BAJ85632.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326497211|dbj|BAK02190.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,57 14,57 6,96 5,45 2,96 4,40 1,39 4,93 1,58 hypothetical protein TRIUR3_29776 gi|474249894|gb|EMS60139.1| hypothetical protein TRIUR3_29776 [Triticum urartu]
182,29 789,10 717,50 188,83 309,29 454,58 0,97 2,55 1,58 gibberellin receptor gid1l3 gi|326502020|dbj|BAK06502.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,04 76,63 36,71 19,86 20,85 23,26 1,21 3,68 1,58 mitochondrial inner membrane protein oxa1 gi|475591648|gb|EMT21829.1| Mitochondrial inner membrane protein OXA1 [Aegilops tauschii]
4357,54 3959,85 1521,70 3266,04 1637,25 965,98 1,33 2,42 1,58 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475466922|gb|EMT02225.1| Chlorophyll a
129,96 194,96 126,27 106,57 84,85 80,16 1,22 2,30 1,58 hypothetical protein F775_20499 gi|475626421|gb|EMT33339.1| hypothetical protein F775_20499 [Aegilops tauschii]
3329,48 4938,78 3455,83 2449,43 2149,25 2197,40 1,36 2,30 1,57 enolase-phosphatase e1 gi|475620882|gb|EMT31265.1| Enolase
229,65 330,02 161,69 159,65 131,83 102,85 1,44 2,50 1,57 f-box protein at2g32560-like gi|475551205|gb|EMT11595.1| hypothetical protein F775_27187 [Aegilops tauschii]
117,08 187,46 123,08 95,53 84,16 78,29 1,23 2,23 1,57 atp-dependent clp protease atp-binding subunit -like gi|326504532|dbj|BAJ91098.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 147,68 182,82 57,28 75,26 76,18 36,81 1,96 2,40 1,56 PREDICTED: N-acylneuraminate-9-phosphatase-like gi|357121643|ref|XP_003562527.1| PREDICTED: N
186,22 331,81 228,27 124,35 148,38 146,77 1,50 2,24 1,56 serine threonine-protein kinase receptor gi|475412487|gb|EMT00924.1| Putative serine/threonine
Activado/Reprimido 136,97 166,66 62,82 96,44 66,69 40,75 1,42 2,50 1,54 acetyl-coenzyme a synthetase gi|475558313|gb|EMT13054.1| Acetyl
Activado/Reprimido 6,38 80,36 37,12 9,01 27,18 24,20 0,71 2,96 1,53 - - 
16930,91 21794,64 16669,44 13778,60 10908,74 10877,51 1,23 2,00 1,53 4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate reductase gi|326494910|dbj|BAJ85550.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 174,99 318,78 240,98 161,65 156,74 157,73 1,08 2,03 1,53 duf21 domain-containing protein at1g47330-like gi|326507176|dbj|BAJ95665.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19806,32 19864,46 12661,35 14996,17 9561,21 8319,07 1,32 2,08 1,52 4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate reductase gi|326494910|dbj|BAJ85550.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2232,04 2554,35 1325,17 1724,96 1134,93 871,87 1,29 2,25 1,52 mitogen-activated protein kinase kinase 2-like gi|357110784|ref|XP_003557196.1| PREDICTED: mitogen
Activado/Reprimido 317,38 345,06 166,97 245,20 124,71 109,91 1,29 2,77 1,52 predicted protein gi|326510989|dbj|BAJ91842.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1692,09 1488,08 697,02 1202,90 742,79 458,87 1,41 2,00 1,52 predicted protein gi|326495466|dbj|BAJ85829.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
16,42 80,98 108,89 17,07 32,37 71,86 0,96 2,50 1,52 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475495196|gb|EMT03820.1| Putative LRR receptor
Activado/Reprimido 144,99 295,51 156,99 107,33 99,38 103,65 1,35 2,97 1,51 hypothetical protein TRIUR3_01195 gi|474234671|gb|EMS59554.1| hypothetical protein TRIUR3_01195 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 14,56 104,56 97,09 12,96 46,24 64,43 1,12 2,26 1,51 - - 
203,16 384,23 265,01 142,00 156,90 176,13 1,43 2,45 1,50 Os08g0278966 
gi|297726259|ref
Os08g0278966 [Oryza sativa Japonica Group]
14,20 74,16 110,84 15,80 33,33 73,72 0,90 2,22 1,50 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475495196|gb|EMT03820.1| Putative LRR receptor
Activado/Reprimido 32,31 37,93 9,74 23,30 11,13 6,49 1,39 3,41 1,50 phosphate carrier mitochondrial gi|475617722|gb|EMT30227.1| hypothetical protein F775_02685 [Aegilops tauschii]
200609,57 189478,54 112860,29 141501,28 84483,03 75204,71 1,42 2,24 1,50 
ribulose bisphosphate carboxylase oxygenase activase 
chloroplastic gi|116283512|gb|AAH29790.1| Unknown (protein for MGC:35458) [Homo sapiens]
Activado/Reprimido 16,54 52,22 20,98 18,11 9,73 13,99 0,91 5,36 1,50 flowering-promoting factor 1-like protein 5-like gi|475573310|gb|EMT16715.1| hypothetical protein F775_27105 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 40,96 11,59 41,16 68,26 48,40 27,51 0,60 0,24 1,50 h2b2_wheat ame: full=histone gi|326510547|dbj|BAJ87490.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1974,37 2183,26 1323,98 1358,33 1087,62 884,85 1,45 2,01 1,50 hypothetical protein TRIUR3_26098 gi|473936742|gb|EMS50152.1| hypothetical protein TRIUR3_26098 [Triticum urartu]
409,45 407,53 209,16 318,39 188,68 139,79 1,29 2,16 1,50 hyoscyamine 6-dioxygenase gi|474443926|gb|EMS68534.1| Hyoscyamine 6
655,33 850,33 637,22 533,74 424,27 426,67 1,23 2,00 1,49 hypothetical protein TRIUR3_16954 gi|474384925|gb|EMS64871.1| hypothetical protein TRIUR3_16954 [Triticum urartu]
1211,56 1454,38 1035,46 900,87 686,53 693,43 1,34 2,12 1,49 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
chloroplastic-like gi|475622822|gb|EMT31983.1| hypothetical protein F775_29312 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 2,57 17,30 4,99 1,79 2,66 3,35 1,44 6,50 1,49 hypothetical protein F775_14630 gi|475421134|gb|EMT01064.1| hypothetical protein F775_14630 [Aegilops tauschii]
1727,62 2226,58 1682,54 1413,19 924,94 1129,33 1,22 2,41 1,49 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
chloroplastic-like gi|475625705|gb|EMT33061.1| hypothetical protein F775_30215 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 186,23 515,61 383,91 131,49 242,18 258,01 1,42 2,13 1,49 disease resistance protein rpm1 gi|475517413|gb|EMT06091.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
49,95 101,64 47,62 34,91 42,62 32,04 1,43 2,38 1,49 - - 
382,38 505,31 258,22 281,32 193,90 173,79 1,36 2,61 1,49 f-box protein at2g32560-like gi|475551205|gb|EMT11595.1| hypothetical protein F775_27187 [Aegilops tauschii]
14058,80 10644,56 4063,47 11934,62 4617,99 2740,44 1,18 2,31 1,48 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic gi|474060351|gb|EMS53958.1| Chlorophyll a
479,03 619,33 312,05 344,24 288,27 211,09 1,39 2,15 1,48 dof zinc finger protein gi|473968286|gb|EMS51340.1| Dof zinc finger
15,89 43,11 21,97 12,25 12,46 14,87 1,30 3,46 1,48 PREDICTED: uncharacterized protein LOC101758133 gi|514777359|ref|XP_004968745.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101758133 [Setaria italica]
109,98 117,36 63,37 93,64 53,36 42,99 1,17 2,20 1,47 btb poz domain-containing protein at3g50780-like gi|475622377|gb|EMT31851.1| hypothetical protein F775_21356 [Aegilops tauschii]
493,76 602,51 278,01 400,43 251,83 188,62 1,23 2,39 1,47 dof zinc finger protein gi|473968286|gb|EMS51340.1| Dof zinc finger protein DOF5.2 [Triticum urartu]
234,16 297,69 127,79 217,73 136,92 86,89 1,08 2,17 1,47 udp-glucosyltransferase 13248 gi|475516931|gb|EMT06045.1| Putative UDP
5371,29 4186,73 2459,14 4622,04 1914,55 1672,95 1,16 2,19 1,47 epoxide hydrolase 3-like gi|475515332|gb|EMT05833.1| hypothetical protein F775_06870 [Aegilops tauschii]
561,11 472,93 208,32 381,99 207,62 141,94 1,47 2,28 1,47 iq calmodulin-binding motif family protein gi|326520323|dbj|BAK07420.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
672,35 956,10 656,69 734,39 475,55 447,65 0,92 2,01 1,47 cis-zeatin o-glucosyltransferase 1 gi|359828747|gb|AEV76976.1| cis
Activado/Reprimido 9,22 28,28 14,69 10,17 7,90 10,04 0,91 3,58 1,46 - - 
Activado/Reprimido 34,55 64,72 15,10 28,84 18,01 10,33 1,20 3,59 1,46 dead-box atp-dependent rna helicase 37 gi|475488651|gb|EMT03384.1| DEAD
Activado/Reprimido 5,87 166,41 42,07 24,71 16,15 28,79 0,24 10,30 1,46 - - 
2194,64 2026,70 1007,41 1669,00 956,49 689,89 1,31 2,12 1,46 chaperone protein dnaj gi|326512528|dbj|BAJ99619.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3655,40 5004,12 2469,03 2454,59 2140,22 1693,52 1,49 2,34 1,46 myosin-va-like isoform 1 gi|326512342|dbj|BAJ99526.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
260,41 242,58 137,61 220,24 112,47 96,46 1,18 2,16 1,43 protein prd1-like 
gi|242096676|ref|XP_002438828.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_10g026800 [Sorghum bicolor] 
gi|241917051|gb|EER90195.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_10g026800 [Sorghum bicolor]
38,58 182,92 63,18 26,74 42,77 44,36 1,44 4,28 1,42 - - 
607,22 707,11 418,53 369,43 323,39 294,65 1,64 2,19 1,42 predicted protein gi|326495516|dbj|BAJ85854.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
33,57 73,02 51,23 3,92 11,65 36,11 8,56 6,27 1,42 hydroxyisourate hydrolase gi|475617213|gb|EMT30040.1| Hydroxyisourate hydrolase [Aegilops tauschii]
64,18 21,47 7,15 47,26 5,22 5,04 1,36 4,12 1,42 l-ascorbate oxidase homolog gi|475569776|gb|EMT15848.1| L
428,51 324,82 151,60 336,60 153,59 106,97 1,27 2,11 1,42 alcohol dehydrogenase-like 3 gi|326518886|dbj|BAJ92604.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2947,92 2543,55 1550,81 2218,31 1215,31 1096,31 1,33 2,09 1,41 predicted protein 
gi|326489352|dbj|BAK01659.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326500040|dbj|BAJ90855.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
101,03 125,86 59,26 75,92 43,92 41,91 1,33 2,87 1,41 protein kinase chloroplastic gi|474346865|gb|EMS62888.1| Protein kinase APK1A, chloroplastic [Triticum urartu]
1662,97 4057,61 2230,60 1310,27 1508,95 1579,85 1,27 2,69 1,41 - - 
832,60 892,36 497,52 565,37 460,31 352,75 1,47 1,94 1,41 predicted protein gi|326495516|dbj|BAJ85854.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6,93 13,29 6,01 2,92 2,35 4,26 2,37 5,65 1,41 predicted protein 
gi|326496096|dbj|BAJ90669.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326520237|dbj|BAK04043.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1267,44 1432,10 935,05 1050,61 726,06 663,13 1,21 1,97 1,41 acyltransferase-like protein gi|475567243|gb|EMT15226.1| Acyltransferase
837,38 1857,36 1113,57 615,15 781,66 793,16 1,36 2,38 1,40 (+)-delta-cadinene synthase isozyme c2 gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)
96,48 89,65 60,70 60,39 42,36 43,29 1,60 2,12 1,40 phytochrome a-associated f-box 
gi|326487394|dbj|BAJ89681.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326519338|dbj|BAJ96668.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326523667|dbj|BAJ93004.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
667,83 593,56 327,67 491,74 299,07 233,78 1,36 1,98 1,40 cytosolic purine 5 -nucleotidase-like gi|326521698|dbj|BAK00425.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1289,30 1436,97 649,54 903,24 563,56 464,15 1,43 2,55 1,40 trans- -enoyl- reductase gi|475516199|gb|EMT05941.1| Trans
89,24 175,43 60,91 58,79 77,82 43,54 1,52 2,25 1,40 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835550 gi|357143020|ref|XP_003572774.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835550 [Brachypodium distachyon]
1143,09 985,87 501,81 882,80 471,06 358,86 1,29 2,09 1,40 - - 
26,52 29,46 10,86 19,79 8,82 7,77 1,34 3,34 1,40 
actin cytoskeleton-regulatory complex protein pan1-
like gi|475546046|gb|EMT10599.1| hypothetical protein F775_26180 [Aegilops tauschii]
46,81 91,17 44,63 47,70 40,23 31,99 0,98 2,27 1,40 kelch repeat-containing protein at3g27220-like gi|475563452|gb|EMT14281.1| hypothetical protein F775_07423 [Aegilops tauschii]
65,11 60,38 29,23 45,54 25,50 20,95 1,43 2,37 1,40 cytokinin-o-glucosyltransferase 1 
gi|326493334|dbj|BAJ85128.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326494378|dbj|BAJ90458.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326499790|dbj|BAJ90
959,80 904,26 462,39 768,18 412,61 331,58 1,25 2,19 1,39 - - 
1088,63 1032,48 998,11 651,03 527,87 715,98 1,67 1,96 1,39 light-inducible protein cprf2 gi|474271327|gb|EMS60905.1| Light
4163,16 3854,18 2751,93 3083,77 1944,05 1978,46 1,35 1,98 1,39 prenyl transferase-like gi|326524578|dbj|BAK00672.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3907,50 3304,45 2266,62 2923,18 1674,58 1632,12 1,34 1,97 1,39 predicted protein 
gi|326487296|dbj|BAJ89632.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326496056|dbj|BAJ90649.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
58,31 45,35 24,05 41,36 14,84 17,33 1,41 3,06 1,39 
gstf1_wheat ame: full=glutathione s-transferase 1 
ame: full=gst class-phi gi 
gi|232196|sp|P30110.1|GSTF1_WHEAT RecName: Full=Glutathione S
gi|21788|emb|CAA39487.1| glutathione transferase [Triticum aestivum]
300,49 463,74 246,91 243,60 215,12 178,05 1,23 2,16 1,39 hypothetical protein TRIUR3_03072 gi|474093455|gb|EMS54963.1| hypothetical protein TRIUR3_03072 [Triticum urartu]
310,62 320,54 162,02 254,43 146,55 116,89 1,22 2,19 1,39 cytosolic purine 5 -nucleotidase-like gi|357113768|ref|XP_003558673.1| PREDICTED: cytosolic purine 5'
97,64 49,48 14,12 62,54 12,47 10,19 1,56 3,97 1,39 l-ascorbate oxidase homolog gi|475569776|gb|EMT15848.1| L
12,75 63,49 32,59 27,47 16,26 23,56 0,46 3,91 1,38 - - 
34,32 56,52 45,75 31,91 23,63 33,14 1,08 2,39 1,38 - - 
140,00 319,43 218,81 117,42 151,86 158,55 1,19 2,10 1,38 predicted protein gi|326494844|dbj|BAJ94541.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2291,80 1728,82 1089,96 1942,31 873,60 790,58 1,18 1,98 1,38 epoxide hydrolase 3-like gi|475515332|gb|EMT05833.1| hypothetical protein F775_06870 [Aegilops tauschii]
219887,91 210465,69 124086,48 163360,75 99687,25 90083,49 1,35 2,11 1,38 
ribulose bisphosphate carboxylase oxygenase activase 
chloroplastic gi|116283512|gb|AAH29790.1| Unknown 
398,32 409,25 124,31 220,65 174,19 90,50 1,81 2,35 1,37 predicted protein gi|326527137|dbj|BAK04510.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
156,97 389,77 283,61 147,11 150,72 206,85 1,07 2,59 1,37 thioredoxin superfamily protein isoform 1 gi|462401407|gb|EMJ06964.1| hypothetical protein PRUPE_ppa010356mg [Prunus persica]
151,51 160,59 69,49 114,04 79,23 50,72 1,33 2,03 1,37 
bifunctional dihydroflavonol 4-reductase flavanone 4-
reductase gi|474139785|gb|EMS56505.1| Bifunctional dihydroflavonol 4
51,29 47,07 35,03 34,27 15,76 25,61 1,50 2,99 1,37 - - 
1208,43 301,08 115,78 843,72 112,36 84,75 1,43 2,68 1,37 - - 
10,90 84,18 59,70 10,45 26,63 43,76 1,04 3,16 1,36 - - 
1499,16 389,83 143,71 1055,52 131,59 105,45 1,42 2,96 1,36 37 kda inner envelope membrane chloroplastic gi|475607663|gb|EMT26784.1| 37 kDa inner envelope membrane protein, chloroplastic [Aegilops tauschii]
7,90 30,20 18,00 5,96 9,31 13,22 1,32 3,24 1,36 disease resistance protein rpm1 gi|473736627|gb|EMS45298.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
1495,52 1397,71 665,54 1726,72 538,06 489,21 0,87 2,60 1,36 alpha-amylase chloroplastic-like gi|475570720|gb|EMT16094.1| Alpha
aldehyde dehydrogenase family 3 member f1-like 
Activado/Reprimido 44,50 129,97 55,35 60,84 48,58 41,00 0,73 2,68 1,35 hypothetical protein F775_05863 gi|475513012|gb|EMT05559.1| hypothetical protein F775_05863 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 882,77 1017,35 431,73 577,71 425,56 319,84 1,53 2,39 1,35 predicted protein gi|326507714|dbj|BAJ86600.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
164,19 135,83 63,11 106,38 57,89 46,81 1,54 2,35 1,35 predicted protein gi|326528727|dbj|BAJ97385.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
162,76 244,21 78,74 143,52 56,01 58,45 1,13 4,36 1,35 
aldehyde dehydrogenase family 3 member f1-like 
isoform 2 gi|326516930|dbj|BAJ96457.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3256,49 2944,45 1911,37 2299,76 1471,00 1419,02 1,42 2,00 1,35 predicted protein 
gi|326489352|dbj|BAK01659.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
154,47 174,50 86,25 111,28 74,98 64,14 1,39 2,33 1,34 metal tolerance protein 5 gi|474005372|gb|EMS52400.1| Metal tolerance protein 5 [Triticum urartu]
236,22 251,59 165,73 155,67 113,39 123,91 1,52 2,22 1,34 - - 
597,90 518,83 268,26 440,42 252,53 200,79 1,36 2,05 1,34 predicted protein gi|326490541|dbj|BAJ84934.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
886,51 986,71 510,94 579,61 421,59 382,46 1,53 2,34 1,34 af355458_1 thaumatin-like protein tlp8 gi|326519430|dbj|BAJ96714.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1403,90 1270,17 638,46 997,69 514,91 478,00 1,41 2,47 1,34 hypothetical protein TRIUR3_07308 gi|473777884|gb|EMS46019.1| hypothetical protein TRIUR3_07308 [Triticum 
0,71 5,87 1,32 0,00 0,00 0,99 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 1,33 - - 
Activado/Reprimido 124,86 409,45 119,64 79,15 72,42 89,76 1,58 5,65 1,33 hypothetical protein F775_31438 gi|475572404|gb|EMT16493.1| hypothetical protein F775_31438 [Aegilops tauschii]
130,80 369,11 145,62 150,33 100,43 109,33 0,87 3,68 1,33 e3 ubiquitin-protein ligase ring1-like 
gi|326488199|dbj|BAJ89938.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326493608|dbj|BAJ85265.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulg
6,81 8,61 40,09 9,95 30,39 30,22 0,68 0,28 1,33 probable carboxylesterase 15-like 
gi|326488855|dbj|BAJ98039.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326514980|dbj|BAJ99851.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326529381|dbj|BAK01084.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
640,85 576,53 254,19 530,22 265,86 191,75 1,21 2,17 1,33 predicted protein gi|326488427|dbj|BAJ9
106,60 85,25 27,80 78,25 33,89 20,98 1,36 2,52 1,32 TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_681769 gi|414875624|tpg|DAA52755.1| TPA: hypothetical protein ZEAMMB73_681769 [Zea mays]
1384,82 1347,24 762,06 1117,91 670,65 575,27 1,24 2,01 1,32 tyrosine-specific transport gi|357121592|ref|XP_003562502.1| PREDICTED: tyrosine
2516,76 4297,37 4521,21 2418,59 2158,19 3414,45 1,04 1,99 1,32 beta-glucosidase 16 gi|473786877|gb|EMS46231.1| Beta
Activado/Reprimido 300,52 326,36 151,38 220,11 116,18 114,37 1,37 2,81 1,32 predicted protein gi|326510989|dbj|BAJ91842.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2596,07 2053,80 1182,87 2057,59 1058,11 895,52 1,26 1,94 1,32 plastid-lipid-associated protein chloroplastic gi|474268286|gb|EMS60765.1| putative plastid
168,51 273,31 150,47 146,99 93,72 114,17 1,15 2,92 1,32 beta- partial gi|421976340|g
Activado/Reprimido 1067,57 1142,04 144,22 1080,63 160,73 109,78 0,99 7,11 1,31 linalool chloroplastic 
gi|326495128|dbj|BAJ85660.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326499782|dbj|BAJ90726.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14963,60 12115,52 6893,02 13699,16 6042,55 5253,85 1,09 2,01 1,31 
s17p_wheat ame: full=sedoheptulose- - chloroplastic 
ame: full=sed( )p2ase ame: full=sedoheptulose 
bisphosphatase short=sbpase flags: precursor gi 
gi|1173347|sp|P46285.1|S17P_WHEAT RecName: Full=Sedoheptulose
Full=SED(1,7)P2ase; AltName:
sedoheptulose
1221,31 848,52 259,88 891,04 371,83 198,58 1,37 2,28 1,31 1204205c protein binding 
gi|82076|pir||E24039 chlorophyll a/b
3A,chlorophyll binding
152,15 130,86 78,72 100,05 62,19 60,37 1,52 2,10 1,30 predicted protein gi|326494418|dbj|BAJ90478.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
95,49 128,65 61,15 82,68 56,70 46,92 1,15 2,27 1,30 
uncharacterized abhydrolase domain-containing 
protein ddb_g0269086-like isoform x1 gi|475574507|gb|EMT17001.1| hypothetical protein F775_14729 [Aegilops tauschii]
15,58 34,63 23,31 14,48 13,09 17,89 1,08 2,64 1,30 hypothetical protein F775_25087 gi|475622051|gb|EMT31721.1| hypothetical protein 
212,77 155,64 68,28 149,20 60,56 52,53 1,43 2,57 1,30 cytochrome p450 71c1 gi|62148972|dbj|BAD93369.1| P450 [Triticum aestivum] gi|164455198|dbj|BAF97100.1| P450 [Triticum aestivum]
Activado/Reprimido 49,43 671,09 254,23 108,85 99,52 196,27 0,45 6,74 1,30 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
38,63 16,98 46,00 31,86 69,42 35,61 1,21 0,24 1,29 hypothetical protein TRIUR3_11356 gi|473736982|gb|EMS45315.1| hypothetical protein 
2713,45 2623,00 1470,10 2110,58 1327,02 1138,87 1,29 1,98 1,29 beta-carotene isomerase chloroplastic-like isoform x1 
gi|326495048|dbj|BAJ85620.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516196|dbj|BAJ88121.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
435,60 537,37 312,57 360,48 247,26 242,55 1,21 2,17 1,29 
probable plastid-lipid-associated protein 
chloroplastic-like isoform x1 
gi|326503400|dbj|BAJ86206.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326511325|dbj|BAJ87676.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 843,32 1166,98 542,64 594,20 459,79 421,18 1,42 2,54 1,29 metal tolerance protein 5-like gi|326520069|dbj|BAK03959.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
59,99 86,41 40,84 47,97 27,87 31,73 1,25 3,10 1,29 long chain acyl- synthetase chloroplastic-like gi|475623877|gb|EMT32400.1| Long
2061,98 2162,70 1135,78 1467,18 1080,49 882,86 1,41 2,00 1,29 predicted protein gi|326491193|dbj|BAK05696.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
33,09 48,22 27,07 34,08 16,51 21,04 0,97 2,92 1,29 transposon en spm sub-class 
gi|242072878|ref|XP_002446375.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g014938 [Sorghum bicolor] 
gi|241937558|gb|EES10703.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g014938 [Sorghum bicolor]
Activado/Reprimido 347,50 489,78 173,36 226,79 167,03 134,94 1,53 2,93 1,28 f-box protein at2g32560-like gi|475551205|gb|EMT11595.1| hypothetical protein F775_27187 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 98,49 124,83 34,37 105,00 36,75 26,83 0,94 3,40 1,28 hypothetical protein F775_04480 gi|475553895|gb|EMT12111.1| hypothetical protein F775_04480 [Aegilops tauschii]
709,25 1099,49 766,37 518,19 560,32 598,73 1,37 1,96 1,28 - - 
434,72 471,81 255,39 356,15 231,91 199,86 1,22 2,03 1,28 transcription factor bhlh130 gi|475590060|gb|EMT21364.1| Transcription factor bHLH130 [Aegilops tauschii]
1370,64 2018,65 1394,98 967,03 1025,27 1091,68 1,42 1,97 1,28 
glutaredoxin domain-containing cysteine-rich protein 
cg12206-like isoform 1 gi|326494124|dbj|BAJ85524.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 80,60 163,44 107,31 68,16 69,38 84,11 1,18 2,36 1,28 hypothetical protein TRIUR3_13865 gi|474049147|gb|EMS53586.1| hypothetical protein TRIUR3_13865 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 38,43 92,30 44,06 76,10 28,06 34,54 0,51 3,29 1,28 - - 
282,72 259,74 165,83 196,06 115,61 130,04 1,44 2,25 1,28 uncharacterized membrane protein yjcl-like gi|326528183|dbj|BAJ89143.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
79,82 115,30 69,22 88,23 55,30 55,55 0,90 2,09 1,25 leucoanthocyanidin reductase gi|473724179|gb|EMS45018.1| Leucoanthocyanidin reductase [Triticum urartu]
144,20 141,54 87,91 110,88 68,94 70,75 1,30 2,05 1,24 
ribulose bisphosphate carboxylase oxygenase 
chloroplastic-like 
gi|357166474|ref|XP_003580722.1| PREDICTED: ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase, chloroplastic
[Brachypodium distachyon] 
146,59 211,69 113,56 120,43 105,46 91,45 1,22 2,01 1,24 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835014 gi|357130735|ref|XP_003567002.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835014 [Brachypodium distachyon]
354,63 338,92 244,76 360,39 167,36 197,28 0,98 2,03 1,24 cinnamyl alcohol dehydrogenase 5 gi|475621592|gb|EMT31529.1| Putative cinnamyl alcohol dehydrogenase 5 [Aegilops tauschii]
71,99 51,04 20,50 58,57 18,05 16,53 1,23 2,83 1,24 3-ketoacyl- synthase 17 gi|474250648|gb|EMS60200.1| 
23,44 35,28 9,26 19,71 6,67 7,47 1,19 5,29 1,24 - - 
10132,42 10143,03 6258,40 8675,00 5227,06 5057,95 1,17 1,94 1,24 calcium sensing chloroplastic-like gi|326499528|dbj|BAJ86075.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
43,56 66,32 66,96 31,31 24,70 54,25 1,39 2,69 1,23 protein transparent testa 12 gi|326511565|dbj|BAJ91927.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
246,05 283,69 124,53 182,16 102,96 100,93 1,35 2,76 1,23 uncharacterized gpi-anchored protein at1g27950-like gi|326495308|dbj|BAJ85750.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
929,06 766,13 337,76 653,42 291,05 274,08 1,42 2,63 1,23 
mitochondrial carnitine acylcarnitine carrier-like 
isoform x4 
gi|326501912|dbj|BAK06448.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326506382|
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326521080|dbj|BAJ96743.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326522941|dbj|BAJ88516.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
242,27 248,78 101,81 156,61 124,79 82,64 1,55 1,99 1,23 flavonoid 3 -monooxygenase-like gi|475627129|gb|EMT33578.1| hypothetical protein F775_52187 [Aegilops tauschii]
1665,88 1524,64 746,19 1222,07 704,10 606,41 1,36 2,17 1,23 Glucoamylase gi|475580681|gb|EMT18662.1| Glucoamylase [Aegilops tauschii]
28,60 61,58 37,27 31,46 24,97 30,36 0,91 2,47 1,23 serine threonine-protein kinase smg1 gi|326510337|dbj|BAJ87385.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2174,23 3456,49 2240,27 1940,68 1722,53 1825,80 1,12 2,01 1,23 hypothetical protein TRIUR3_01630 gi|473888985|gb|EMS48425.1| hypothetical protein TRIUR3_01630 [Triticum urartu]
345,98 484,65 157,44 226,63 159,70 128,40 1,53 3,03 1,23 f-box protein at2g32560-like gi|474320635|gb|EMS62261.1| hypothetical protein TRIUR3_33055 [Triticum urartu]
904,76 880,08 541,42 753,18 417,95 442,07 1,20 2,11 1,22 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic-like 
gi|326508082|dbj|BAJ86784.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326526845|dbj|BAK00811.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare sub
67,19 152,00 104,13 47,39 69,24 85,04 1,42 2,20 1,22 hypothetical protein TRIUR3_07861 gi|474397580|gb|EMS65804.1| hypothetical protein TRIUR3_07861 [Triticum urartu]
33,79 82,11 35,13 29,98 19,81 28,72 1,13 4,15 1,22 glutathione s-transferase gstu6 gi|474346950|gb|EMS62895.1| putative glutathione S
166,40 215,35 98,67 124,53 88,34 80,76 1,34 2,44 1,22 metal tolerance protein c3 gi|475475218|gb|EMT02559.1| Putative metal 
1188,63 782,97 559,76 814,26 380,78 458,69 1,46 2,06 1,22 
phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase 
chloroplastic-like gi|326533014|dbj|BAJ89352.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
234,15 202,72 51,10 196,60 63,07 41,88 1,19 3,21 1,22 - - 
12,61 44,36 22,55 8,91 11,08 18,52 1,42 4,00 1,22 uncharacterized rna-binding protein 
gi|242042219|ref|XP_002468504.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_01g047100 [Sorghum bicolor] 
gi|241922358|gb|EER95502.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_01g047100 [Sorghum bicolor]
322,21 215,49 130,62 307,89 107,90 107,67 1,05 2,00 1,21 tpa: hydrolase-like protein 
gi|414878992|tpg|DAA56123.1| TPA: hydrolase
protein [Zea mays] 
181,02 158,63 98,07 140,49 78,50 81,07 1,29 2,02 1,21 hypothetical protein TRIUR3_28489 gi|473869182|gb|EMS47683.1| hypothetical protein TRIUR3_28489 [Triticum urartu]
142,02 119,98 57,82 122,71 49,37 47,82 1,16 2,43 1,21 - - 
8321,25 7641,92 3822,20 6121,87 3772,61 3168,04 1,36 2,03 1,21 myosin-j heavy chain gi|53749310|gb|AAU90169.1| putative polyprotein [Oryza sativa Japonica Group]
467,40 662,69 404,41 420,95 301,50 335,98 1,11 2,20 1,20 transposon en spm sub-class gi|357115896|ref|XP_003559721.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100829044 [Brachypodium distachyon]
62,90 46,04 17,92 53,15 18,67 14,89 1,18 2,47 1,20 - - 
108,86 93,78 46,35 81,06 41,33 38,58 1,34 2,27 1,20 atp-dependent dna helicase q-like 4a-like gi|357167600|ref|XP_003581242.1| PREDICTED: ATP
19,32 64,24 43,96 15,39 27,36 36,62 1,26 2,35 1,20 - - 
2203,40 2194,88 1353,25 1543,49 1014,05 1127,95 1,43 2,16 1,20 fructose-bisphosphate chloroplastic gi|326499908|dbj|BAJ90789.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1998,48 2744,97 1515,13 2429,36 1212,72 1263,04 0,82 2,26 1,20 cbl-interacting protein kinase 31 gi|410947095|gb|AFV95074.1| CBL
311,54 204,85 103,19 199,64 85,19 86,09 1,56 2,40 1,20 3-ketoacyl- synthase 17 gi|474250648|gb|EMS60200.1| 3
561,02 487,14 271,00 463,64 213,27 226,15 1,21 2,28 1,20 hypothetical protein TRIUR3_23801 gi|474032786|gb|EMS52997.1| hypothetical protein TRIUR3_23801 [Triticum urartu]
61,63 101,37 88,51 62,69 36,10 73,91 0,98 2,81 1,20 - - 
1097,89 1410,75 641,35 934,31 646,57 536,79 1,18 2,18 1,19 rna polymerase sigma factor rpod 
gi|326503440|dbj|BAJ86226.1| 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
237,87 258,55 184,37 231,15 122,23 154,43 1,03 2,12 1,19 cation h(+) antiporter 20-like gi|326509767|dbj|BAJ87099.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
287,97 250,22 121,81 258,24 112,63 102,23 1,12 2,22 1,19 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
at1g09900-like gi|475617684|gb|EMT30207.1| hypothetical protein F775_08031 [Aegilops tauschii]
5,51 24,12 8,16 7,54 2,96 6,86 0,73 8,16 1,19 ankyrin repeat and socs box protein 3 gi|474395145|gb|EMS65675.1| Ankyrin repeat and SOCS box protein 3 [Triticum urartu]
148,19 121,87 55,98 151,15 51,04 47,13 0,98 2,39 1,19 Hexokinase-6 gi|475502452|gb|EMT04435.1| Hexokinase
74,64 10,31 65,15 47,81 36,79 54,85 1,56 0,28 1,19 retrotransposon protein gi|514794708|ref|XP_004973125.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101764104 [Setaria italica]
132,38 115,41 59,34 118,75 53,95 51,15 1,11 2,14 1,16 - - 
108,34 134,41 89,57 75,27 65,50 77,27 1,44 2,05 1,16 - - 
Activado/Reprimido 1628,55 1697,71 791,84 1414,93 879,36 686,48 1,15 1,93 1,15 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 gi|357114424|ref|XP_003559000.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 [Brachypodium distachyon]
Activado/Reprimido 109,40 476,60 383,85 92,84 211,10 332,80 1,18 2,26 1,15 nuclear transcription factor y subunit a-10 gi|475548121|gb|EMT11010.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
349,11 584,11 316,02 313,51 263,29 274,54 1,11 2,22 1,15 #¿NOMBRE? 
gi|357128755|ref|XP_003566035.1| PREDICTED: alpha,alpha
distachyon] 
796,46 867,82 511,02 578,59 424,97 445,15 1,38 2,04 1,15 hypothetical protein F775_28304 gi|475625521|gb|EMT33001.1| hypothetical protein F775_28304 [Aegilops tauschii]
1692,44 1947,82 875,88 1505,82 961,91 763,00 1,12 2,02 1,15 rna polymerase sigma factor rpod 
gi|326503440|dbj|BAJ86226.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326503904|dbj|BAK02738.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,12 15,17 8,10 7,06 3,16 7,07 1,29 4,80 1,14 - - 
1725,53 1390,16 412,28 1768,67 634,27 360,16 0,98 2,19 1,14 chlorophyll a-b binding chloroplastic gi|475466922|gb|EMT02225.1| Chlorophyll a
Activado/Reprimido 895,04 1563,10 397,01 836,41 543,65 346,86 1,07 2,88 1,14 hypothetical protein F775_01460 gi|475568936|gb|EMT15637.1| hypothetical protein F775_01460 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 31,23 50,75 18,35 23,31 17,54 16,08 1,34 2,89 1,14 dna ligase 1 gi|474425681|gb|EMS67720.1| DNA 
Activado/Reprimido 186,16 192,90 76,85 153,03 87,63 67,35 1,22 2,20 1,14 partner of nob1 
gi|226497066|ref|NP_001142333.1| uncharacterized protein LOC100274503 [Zea mays] gi|194708256|gb|ACF88212.1| unknown 
[Zea mays] gi|414880173|tpg|DAA57304.1| TPA: putative partner of Nob1 family protein [Zea mays]
Activado/Reprimido 12,82 38,27 19,21 21,17 12,46 16,88 0,61 3,07 1,14 - - 
387,31 378,99 158,37 316,36 177,62 139,44 1,22 2,13 1,14 - - 
63,02 67,95 36,57 49,77 28,96 32,21 1,27 2,35 1,14 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100824920 gi|357141198|ref|XP_003572128.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100824920 [Brachypodium distachyon]
Activado/Reprimido 1976,23 2063,03 219,76 1960,73 261,23 193,63 1,01 7,90 1,13 ( )-nerolidol synthase chloroplastic-like 
gi|326495128|dbj|BAJ85660.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326499782|dbj
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 19,96 69,93 8,32 15,16 19,19 7,33 1,32 3,64 1,13 - - 
846,57 1111,99 567,16 681,43 512,32 500,32 1,24 2,17 1,13 lipid transfer protein gi|82780752|gb|ABB90545.1| lipid transfer protein [Triticum aestivum]
655,72 863,63 392,31 489,49 364,22 346,74 1,34 2,37 1,13 glutathione s-transferase gstf1 gi|473881465|gb|EMS47979.1| putative glutathione S
6976,06 5726,47 2776,19 6133,79 2681,66 2464,29 1,14 2,14 1,13 chlorophyll a-b binding protein chloroplastic-like 
gi|326508082|dbj|BAJ86784.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1095,95 542,45 111,14 875,22 176,35 98,73 1,25 3,08 1,13 cytochrome p450 78a3-like gi|326501540|dbj|BAK02559.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 1519,81 1827,49 764,44 1142,50 804,78 679,43 1,33 2,27 1,13 cbs domain-containing protein cbscbspb3-like gi|514804763|ref|XP_004977253.1| 
429,70 371,98 190,80 352,08 185,37 169,61 1,22 2,01 1,12 esterase lipase hi_0193-like gi|326517713|dbj|BAK03775.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,27 0,00 11,67 2,93 8,42 10,37 1,11 0,00 1,12 hypothetical protein F775_21329 gi|475550067
2173,55 2132,75 1255,20 2049,59 1025,82 1118,10 1,06 2,08 1,12 protein chromosomal-like isoform 1 gi|473967190|gb|EMS51274.1| hypothetical protein TRIUR3_06873 [Triticum urartu]
6074,02 4472,22 1902,63 4201,36 2000,25 1696,50 1,45 2,24 1,12 photosystem ii reaction center psb28 chloroplastic gi|326519394|dbj|BAJ96696.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
Activado/Reprimido 2,85 22,78 11,58 5,85 5,72 10,34 0,49 3,98 1,12 - - 
19,66 42,03 186,70 20,74 114,67 166,85 0,95 0,37 1,12 ef hand family protein gi|326523889|dbj|BAJ96955.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2320,95 1490,85 691,29 2173,03 725,93 619,37 1,07 2,05 1,12 harpin binding protein 1 gi|326531916|dbj|BAK01334.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
211,20 161,42 122,64 169,67 79,46 109,91 1,24 2,03 1,12 serine threonine-protein kinase-like protein ccr4-like gi|326500606|dbj|BAJ94969.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
155,84 150,99 65,74 120,61 51,32 58,95 1,29 2,94 1,12 - - 
1606,09 1445,86 665,69 1065,33 722,16 597,22 1,51 2,00 1,11 otu-like cysteine protease-like gi|475572559|gb|EMT16532.1| hypothetical protein F775_08207 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 2690,14 4826,75 1244,17 2502,01 1642,36 1117,09 1,08 2,94 1,11 vacuolar cation proton exchanger 3 gi|474383288|gb|EMS64730.1| Vacuolar cation/proton exchanger 3 [Triticum urartu]
143,31 182,17 94,37 96,18 83,99 85,00 1,49 2,17 1,11 hva22-like protein h gi|326505184|dbj|BAK02979.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp.
108,12 189,24 120,01 106,41 87,20 108,44 1,02 2,17 1,11 hypothetical protein F775_52371 gi|475489721|gb|EMT03453.1| hypothetical protein F775_52371 [Aegilops tauschii]
266,72 190,10 288,04 303,34 336,52 260,64 0,88 0,56 1,11 elongation factor 2 gi|474416088|gb|EMS67171.1| Elongation factor 2 [Triticum urartu]
292,84 75,84 19,78 330,74 27,15 17,91 0,89 2,79 1,10 sulphate transporter gi|4850271|emb|CAB42985.1| putative high affinity sulfate transporter [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 110,03 87,25 465,66 158,04 368,62 421,97 0,70 0,24 1,10 b3 domain-containing protein gi|475440380|gb|EMT01422.1| B3 domain
1126,26 901,75 380,93 857,64 386,87 346,09 1,31 2,33 1,10 photosystem ii reaction center psb28 chloroplastic gi|326519394|dbj|BAJ96696.1| predicted protein
Activado/Reprimido 27,58 67,79 20,14 15,22 15,44 18,31 1,81 4,39 1,10 gdsl esterase lipase exl3 gi|475616791|gb|EMT29884.1| hypothetical protein F775_21568 [Aegilops tauschii]
1685,05 806,26 184,83 1246,35 301,94 168,10 1,35 2,67 1,10 hypothetical protein TRIUR3_01530 gi|474204963|gb|EMS58660.1| hypothetical protein TRIUR3_01530 [Triticum urartu]
gi|115475758|ref|NP_001061475.1| Os08g0295300 [Oryza sativa Japonica Group] gi|38175524|dbj|BAD01219.1| putative 
threonyl-tRNA synthetase [Oryza sativa Japonica
sativa Japonica Group] gi|113623444|dbj|BAF23389.1| Os08g0295300 [Oryza sativa Japonica Group] 
243,43 195,23 88,31 230,84 93,67 81,74 1,05 2,08 1,08 Hexokinase-6 gi|473913267|gb|EMS49684.1| Hexokinase
52,09 86,98 39,48 38,38 34,83 36,76 1,36 2,50 1,07 - - 
246,76 126,32 265,53 259,77 248,07 247,23 0,95 0,51 1,07 hat dimerisation domain-containing gi|357127679|ref|XP_003565506.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100830196 [Brachypodium distachyon]
19,35 17,44 6,56 13,97 4,27 6,13 1,38 4,09 1,07 - - 
52,09 212,04 64,09 70,83 70,27 59,91 0,74 3,02 1,07 hydroxymethylglutaryl- synthase-like gi|357148735|ref|XP_003574875.1| PREDICTED: hydroxymethylglutaryl
1538,40 1981,23 942,19 1184,93 859,61 881,52 1,30 2,30 1,07 hypothetical protein TRIUR3_01986 gi|474430733|gb|EMS67949.1| hypothetical protein TRIUR3_01986 [Triticum urartu]
831,50 1409,93 376,21 782,90 533,35 352,06 1,06 2,64 1,07 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gso2 gi|474396205|gb|EMS65702.1| hypothetical protein TRIUR3_05898 [Triticum urartu]
160,97 174,81 92,77 113,69 85,82 87,05 1,42 2,04 1,07 - - 
230,48 193,00 71,02 219,01 83,15 66,84 1,05 2,32 1,06 pentatricopeptide repeat-containing protein gi|326488143|dbj|BAJ89910.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
256,37 303,79 179,39 225,58 148,36 168,86 1,14 2,05 1,06 duf246 domain-containing protein at1g04910-like gi|475545618|gb|EMT10519.1| hypothetical protein F775_32922 [Aegilops tauschii]
820,62 772,23 354,05 582,45 304,79 335,16 1,41 2,53 1,06 transcription factor une10-like isoform 2 gi|326518931|dbj|BAJ92626.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8931,34 8411,18 4906,84 7719,71 4305,04 4647,79 1,16 1,95 1,06 af310160_1 sucrose-phosphate synthase gi|33340129|gb|AAQ14552.1|AF310160_1 sucrose
57,25 39,99 16,08 73,61 13,07 15,24 0,78 3,06 1,06 - - 
303,96 406,21 191,70 232,57 169,10 182,53 1,31 2,40 1,05 hypothetical protein F775_00175 gi|475624513|gb|EMT32650.1| hypothetical protein F775_00175 [Aegilops tauschii]
12,92 0,00 7,81 12,15 9,07 7,44 1,06 0,00 1,05 hypothetical protein TRIUR3_10642 gi|474314813|gb|EMS62045.1| hypothetical protein TRIUR3_10642 [Triticum urartu]
1376,50 1504,44 488,23 1295,57 360,67 469,59 1,06 4,17 1,04 
rhodanese-like domain-containing protein 
chloroplastic-like gi|357141239|ref|XP_003572147.1| PREDICTED: uncharacterized protein At4g01050, chloroplastic
504,72 455,02 256,94 491,33 219,19 247,66 1,03 2,08 1,04 predicted protein 
gi|326488073|dbj|BAJ89875.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326509553|dbj|BAJ91693.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
354,81 230,96 714,74 400,89 617,03 689,18 0,89 0,37 1,04 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-like 
isoform 1 
gi|326526921|dbj|BAK00849.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp.
[Hordeum vulgare] 
1,41 94,09 15,41 3,69 14,75 14,97 0,38 6,38 1,03 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475592272|gb|EMT22028.1| Cysteine
57,61 157,96 80,72 46,29 55,31 78,47 1,24 2,86 1,03 - - 
60,32 132,93 85,93 92,37 47,16 83,69 0,65 2,82 1,03 serine protease htra1b-like gi|326509539|dbj|BAJ91686.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
602,64 593,92 190,31 420,51 236,93 185,78 1,43 2,51 1,02 Alpha-amylase gi|474234385|gb|EMS59541.1| Alpha
462,50 433,96 187,70 309,69 182,36 183,28 1,49 2,38 1,02 auxin-responsive protein iaa10-like gi|326493752|dbj|BAJ85337.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
37083,56 27986,75 10122,53 28023,87 13419,17 9916,14 1,32 2,09 1,02 pheophorbide a chloroplastic-like gi|357137389|ref|XP_003570283.1| PREDICTED: pheophorbide a oxygenase, chloroplastic
66,77 180,93 121,15 55,93 87,81 118,83 1,19 2,06 1,02 hypothetical protein F775_00006 gi|475592172|gb|EMT22003.1| hypothetical protein F775_00006 [Aegilops tauschii]
5,27 0,00 7,45 5,51 5,95 7,31 0,96 0,00 1,02 - - 
222,26 193,20 82,81 206,60 95,96 81,47 1,08 2,01 1,02 - - 
78,24 250,15 124,36 75,66 81,55 122,44 1,03 3,07 1,02 cytochrome p450 gi|19909888|dbj|BAB87818.1| P450 [Triticum aestivum] gi|164455195|dbj|BAF97098.1| P450 [Triticum aestivum]
833,49 734,89 362,40 611,69 303,00 356,98 1,36 2,43 1,02 transcription factor une10-like isoform x2 gi|326502778|dbj|BAJ99017.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
147,22 78,44 128,12 157,81 164,00 126,61 0,93 0,48 1,01 receptor-like protein kinase at3g47110-like gi|514722765|ref|XP_004955074.1| PREDICTED: putative receptor
881,06 855,31 304,55 783,85 245,84 301,32 1,12 3,48 1,01 
rhodanese-like domain-containing protein 
chloroplastic-like gi|473758990|gb|EMS45759.1| hypothetical protein TRIUR3_22780 [Triticum urartu]
167,32 121,58 239,49 178,59 220,21 237,60 0,94 0,55 1,01 zinc- peroxisomal-like isoform 1 gi|326533272|dbj|BAJ93608.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
192,15 202,54 127,46 182,21 95,83 126,58 1,05 2,11 1,01 hypothetical protein F775_19985 gi|475556889|gb|EMT12718.1| hypothetical protein F775_19985 [Aegilops tauschii]
1336,91 1097,85 1866,60 1540,29 1992,64 1861,17 0,87 0,55 1,00 Sacsin gi|474411708|gb|EMS66849.1| Sacsin [Triticum urartu]
15,57 56,30 26,15 26,01 19,39 26,16 0,60 2,90 1,00 heat shock factor protein 4 
gi|226495571|ref|NP_001147158.1| heat shock factor protein 4 [Zea mays] gi|195607824|gb|ACG25742.1| heat shock factor 
protein 4 [Zea mays] 
51,03 47,26 83,72 76,56 110,43 83,83 0,67 0,43 1,00 nuclease harbi1-like gi|29788843|gb|AAP03389.1| hypothetical protein [Oryza sativa Japonica Group]
11,25 36,62 14,51 11,27 13,39 14,60 1,00 2,74 0,99 - - 
116,17 135,96 60,57 127,92 57,26 61,35 0,91 2,37 0,99 cbs domain-containing protein chloroplastic-like 
gi|326488002|dbj|BAJ89840.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326512290|dbj|BAJ96126.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
23,95 0,38 84,57 46,42 34,58 85,77 0,52 0,01 0,99 cytochrome p450 99a2 gi|475570271|gb|EMT15981.1| hypothetical protein F775_52046 [Aegilops tauschii]
127,43 70,97 31,25 110,07 32,13 31,78 1,16 2,21 0,98 aldehyde dehydrogenase family 3 member f1-like gi|357136787|ref|XP_003569985.1| PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 3 member F1
71,92 43,66 53,94 67,63 92,77 54,86 1,06 0,47 0,98 predicted protein gi|326516916|dbj|BAJ96450.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,12 28,19 60,47 33,63 66,76 61,99 0,87 0,42 0,98 
ac069143_12 a transposable element tip100 protein 
for transposase from ipomoea purpurea gb 
gi|8954063|gb|AAF82236.1|AC069143_12 Contains similarity to a transposable element Tip100 protein for transposase from 
Ipomoea purpurea gb|4063769 and is a member of the transmembrane 4 family PF|00335 [Arabidopsis thaliana]
108,16 164,01 49,47 113,64 59,15 50,88 0,95 2,77 0,97 hypothetical protein TRIUR3_21488 gi|474418822|gb|EMS67372.1| hypothetical protein TRIUR3_21488 [Triticum urartu]
246,28 89,05 148,29 292,35 209,81 152,60 0,84 0,42 0,97 monodehydroascorbate reductase gi|475499130|gb|EMT04135.1| Monodehydroascorbate reductase [Aegilops tauschii]
35,67 69,96 37,86 44,58 26,82 39,07 0,80 2,61 0,97 - - 
76,76 62,66 115,27 87,53 127,85 120,79 0,88 0,49 0,95 cytosolic acetyl- carboxylase gi|188038079|gb|ACD46672.1| cytosolic acetyl
2065,86 1818,86 709,13 1862,34 932,82 744,65 1,11 1,95 0,95 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 gi|357114424|ref|XP_003559000.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100832376 [Brachypodium distachyon]
118,11 91,24 29,86 91,29 43,24 31,36 1,29 2,11 0,95 predicted protein gi|326520023|dbj|BAK03936.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
133,82 101,45 174,33 136,67 204,29 183,19 0,98 0,50 0,95 cbl-interacting protein kinase 23 gi|374430477|gb|AEZ51507.1| CBL
137,67 94,58 158,82 146,94 192,99 167,03 0,94 0,49 0,95 elongation factor 2 gi|475626311|
125,43 117,70 274,11 135,69 236,08 288,69 0,92 0,50 0,95 abc transporter e family member 2-like gi|474393626|gb|EMS65569.1| ABC transporter E family member 2 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 46,20 61,47 17,85 39,32 26,76 18,84 1,18 2,30 0,95 hypothetical protein TRIUR3_21488 gi|474418822|gb|EMS67372.1| hypothetical protein TRIUR3_21488 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 329,18 382,68 125,61 269,17 142,73 132,69 1,22 2,68 0,95 type 1 non-specific lipid transfer protein precursor gi|56713117|emb|CAH04990.1| type 1 non
159,58 239,37 190,61 179,51 107,44 201,99 0,89 2,23 0,94 - - 
468,48 462,25 826,74 582,33 838,87 877,89 0,80 0,55 0,94 5-oxoprolinase gi|475614108|gb
52,81 47,75 18,27 47,63 19,04 19,41 1,11 2,51 0,94 predicted protein gi|326532698|dbj|BAJ89194.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
469,61 437,20 659,40 527,98 827,59 702,41 0,89 0,53 0,94 e3 ubiquitin-protein ligase ubr4 gi|474391309|gb|EMS65370.1| E3 ubiquitin
50,47 41,35 75,20 73,25 91,46 80,16 0,69 0,45 0,94 hypothetical protein TRIUR3_10605 gi|473890802|gb|EMS48657.1| hypothetical protein TRIUR3_10605 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 32,77 195,37 96,80 40,23 72,44 103,29 0,81 2,70 0,94 anion transporter 7 gi|474392203|gb|EMS65483.1| putative anion transporter 7 [Triticum urartu]
389,18 266,77 71,63 383,91 121,94 77,08 1,01 2,19 0,93 beta-glucosidase 31 gi|473891753|gb|EMS48763.1| Beta
Reprimido/Activado 12,50 0,38 9,99 13,94 8,29 10,76 0,90 0,05 0,93 retrotransposon gag protein gi|474036816|gb|EMS53180.1| hypothetical protein TRIUR3_26918 [Triticum urartu]
66,15 37,86 9,23 59,84 14,19 9,98 1,11 2,67 0,93 aldehyde dehydrogenase family 3 member f1-like gi|357136787|ref|XP_003569985.1| PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 3 member F1
233,85 181,23 240,72 256,58 359,04 260,38 0,91 0,50 0,92 probable protein phosphatase 2c 57-like gi|357123977|ref|XP_003563683.1| PREDICTED: probable protein phosphatase 2C 57
Activado/Reprimido 110,79 153,70 64,12 95,85 62,36 69,42 1,16 2,46 0,92 probable receptor-like protein kinase at2g42960-like gi|326495266|dbj|BAJ85729.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
62,10 79,77 46,91 65,08 32,88 50,87 0,95 2,43 0,92 xylogen-like protein 11-like gi|326533412|dbj|BAJ93678.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 1716,48 3328,36 1717,80 1146,18 1419,10 1863,88 1,50 2,35 0,92 hypothetical protein F775_13654 gi|475550578|gb|EMT11478.1| hypothetical protein F775_13654 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 16,10 92,65 22,59 35,60 26,10 24,57 0,45 3,55 0,92 protein hasty 1-like gi|475605604|gb|EMT26140.1| hypothetical protein F775_21328 [Aegilops tauschii]
50,02 89,86 220,39 65,48 234,60 239,67 0,76 0,38 0,92 - - 
Activado/Reprimido 108,82 195,83 60,27 97,04 94,28 65,70 1,12 2,08 0,92 thiosulfate chloroplastic-like gi|475530637|gb|EMT07933.1| hypothetical protein F775_28046 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 71,25 69,21 176,22 62,04 222,41 192,26 1,15 0,31 0,92 
probable leucine-rich repeat receptor-like protein 
kinase at5g49770-like gi|326534234|dbj|BAJ89467.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
89,03 152,51 100,62 88,88 69,99 110,51 1,00 2,18 0,91 beach domain-containing protein lvsc-like isoform x1 gi|222622227|gb|EEE56359.1| hypothetical protein OsJ_05488 [Oryza sativa Japonica Group]
244,61 157,33 68,55 218,57 76,02 75,41 1,12 2,07 0,91 oxygen-evolving enhancer protein 3- chloroplastic-like gi|326503564|dbj|BAJ86288.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Reprimido/Activado 786,34 582,29 1290,72 805,30 1366,34 1420,93 0,98 0,43 0,91 a chain crystal structure of rice alpha-galactosidase gi|357146802|ref|XP_003574116.1| PREDICTED: alpha
425,01 287,41 97,51 350,94 117,51 107,44 1,21 2,45 0,91 random slug protein 5-like gi|475607655|gb|EMT26781.1| hypothetical protein F775_30331 [Aegilops tauschii]
470,75 318,16 495,39 573,72 655,63 546,22 0,82 0,49 0,91 udp-glycosyltransferase 74f2-like gi|326493586|dbj|BAJ85254.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
620,62 431,66 1110,43 705,38 994,16 1225,89 0,88 0,43 0,91 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-like 
gi|326526921|dbj|BAK00849.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|397740902|gb|AFO63020.1| ACC oxidase 
[Hordeum vulgare]
Activado/Reprimido 11,60 66,13 35,42 14,23 24,93 39,28 0,81 2,65 0,90 gem-like protein 1-like gi|326533930|dbj|BAJ93738.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
565,89 841,44 428,10 514,03 340,36 474,85 1,10 2,47 0,90 tryptophan aminotransferase 1 gi|474077425|gb|EMS54596.1| Tryptophan aminotransferase 1 [Triticum urartu]
Reprimido/Activado 39,94 19,17 72,91 50,97 73,73 81,14 0,78 0,26 0,90 - - 
Reprimido/Activado 24,07 0,00 30,34 32,97 44,95 33,88 0,73 0,00 0,90 hypothetical protein F775_23416 gi|475565849|gb|EMT14895.1| hypothetical protein F775_23416 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 55,32 19,60 48,53 56,34 54,32 54,57 0,98 0,36 0,89 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
chloroplastic-like gi|475543495|gb|EMT10155.1| hypothetical protein F775_20486 [Aegilops tauschii]
543,98 493,34 1240,97 542,72 1005,82 1396,40 1,00 0,49 0,89 e3 ubiquitin-protein ligase ubr2 gi|474162621|gb|EMS57311.1| E3 ubiquitin
Activado/Reprimido 197,52 467,57 27,42 49,99 56,23 31,17 3,95 8,31 0,88 gag-pol polyprotein gi|475618660|gb|EMT30498.1| hypothetical protein F775_06570 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 77,32 69,60 150,98 91,22 145,47 172,02 0,85 0,48 0,88 hypothetical protein SORBIDRAFT_04g005410 
gi|242064230|ref|XP_002453404.1| hypothetical protein 
gi|241933235|gb|EES06380.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_04g005410 [Sorghum bicolor]
117,64 92,99 161,46 123,79 187,46 184,54 0,95 0,50 0,87 mu3 protein gi|326508620|dbj|BAJ95832.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
196,05 185,76 141,25 119,30 76,50 162,18 1,64 2,43 0,87 phosphoenolpyruvate carboxylase kinase 1-like gi|326490379|dbj|BAJ84853.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 162,22 176,45 46,29 130,67 71,48 53,16 1,24 2,47 0,87 glycerol-3-phosphate acyltransferase 8 gi|326503026|dbj|BAJ99138.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,67 12,34 4,42 4,33 1,34 5,24 0,62 9,23 0,84 curcuminoid synthase 
gi|326513290|dbj|BAK06885.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326524898|dbj|BAK04385.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2922,58 2798,49 1488,26 2275,79 1445,90 1767,26 1,28 1,94 0,84 e3 ubiquitin-protein ligase rglg2-like gi|326520327|dbj|BAK07422.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
96,97 94,16 41,46 83,81 45,03 49,27 1,16 2,09 0,84 sentrin-specific protease 2 gi|474087018|gb|EMS54721.1| Sentrin
106,22 58,81 97,64 82,40 165,36 116,31 1,29 0,36 0,84 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase fls2 gi|326507690|dbj|BAK03238.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
52,47 57,93 4,85 25,29 6,77 5,78 2,07 8,55 0,84 
ap2-like ethylene-responsive transcription factor 
at2g41710-like gi|475559664|gb|EMT13393.1| AP2
3,48 0,00 14,61 3,65 11,93 17,48 0,96 0,00 0,84 - - 
467,20 461,06 377,54 296,73 209,56 452,19 1,57 2,20 0,83 phosphoenolpyruvate carboxylase kinase 1-like gi|326490379|dbj|BAJ84853.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
18,51 4,09 20,60 20,61 28,56 24,69 0,90 0,14 0,83 disease resistance protein rga3 gi|474451418|gb|EMS68903.1| Putative disease resistance protein RGA3 [Triticum urartu]
80,92 52,80 98,74 83,04 110,66 118,47 0,97 0,48 0,83 hypothetical protein F775_27943 gi|475507968|gb|EMT05010.1| hypothetical protein F775_27943 [Aegilops tauschii]
6,48 23,36 7,57 8,69 6,11 9,08 0,75 3,82 0,83 - - 
3122,71 3258,44 4375,26 3022,43 5939,51 5286,07 1,03 0,55 0,83 universal stress protein a-like gi|475521862|gb|EMT06684.1| Universal stress protein A
20,83 24,09 61,53 29,57 94,15 74,41 0,70 0,26 0,83 udp-glycosyltransferase 74f2-like gi|326493586|dbj|BAJ85254.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
91,58 169,45 72,26 53,51 80,91 87,51 1,71 2,09 0,83 beta-amylase chloroplastic-like gi|475477044|gb|EMT02663.1| hypothetical protein F775_42276 [Aegilops tauschii]
672,79 254,04 402,26 506,10 534,87 487,22 1,33 0,47 0,83 wall-associated receptor kinase 3 gi|475529690|gb|EMT07796.1| Wall
782,37 1471,53 612,34 455,71 732,74 746,01 1,72 2,01 0,82 beta-amylase chloroplastic-like gi|326512280|dbj|BAJ96121.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
43,26 0,47 21,66 39,82 32,79 26,39 1,09 0,01 0,82 hypothetical protein TRIUR3_21488 gi|474418822|gb|EMS67372.1| hypothetical protein TRIUR3_21488 [Triticum urartu]
23,04 0,79 19,23 28,86 22,66 23,46 0,80 0,03 0,82 - - 
76,76 96,67 33,96 51,59 33,83 41,46 1,49 2,86 0,82 - - 
100,79 70,93 155,96 131,27 185,12 190,61 0,77 0,38 0,82 - - 
3,96 0,00 3,54 4,41 5,50 4,34 0,90 0,00 0,82 - - 
16,08 26,36 105,73 28,38 92,63 129,67 0,57 0,28 0,82 e3 ubiquitin-protein ligase rglg2-like 
gi|326502244|dbj|BAJ95185.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516700|dbj|BAJ96342.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,29 0,19 9,44 20,02 16,36 11,59 0,61 0,01 0,81 hypothetical protein TRIUR3_12778 gi|473886996|gb|EMS48197.1| hypothetical protein TRIUR3_12778 [Triticum urartu]
23,92 15,21 27,79 29,21 39,18 34,19 0,82 0,39 0,81 hypothetical protein TRIUR3_27695 gi|474353700|gb|EMS63076.1| hypothetical protein TRIUR3_27695 [Triticum urartu]
31,95 29,92 69,37 32,69 70,08 85,57 0,98 0,43 0,81 hypothetical protein TRIUR3_03371 gi|474299796|gb|EMS61597.1| hypothetical protein TRIUR3_03371 [Triticum urartu]
45,50 17,94 31,35 63,08 46,69 38,70 0,72 0,38 0,81 protein rsm22-like mitochondrial gi|475607128|gb|EMT26597.1| Protein RSM22
163,78 66,92 123,30 159,00 186,26 152,32 1,03 0,36 0,81 receptor-like protein kinase at3g47110-like gi|514722765|ref|XP_004955074.1| PREDICTED: putative receptor
237,52 268,75 531,03 309,99 646,12 658,44 0,77 0,42 0,81 mate efflux family protein 5 gi|474403009|gb|EMS66209.1| MATE efflux family protein 5 [Triticum urartu]
715,76 363,51 536,88 684,83 779,20 666,78 1,05 0,47 0,81 receptor-like protein kinase at3g47110-like gi|514722765|ref|XP_004955074.1| PREDICTED: putative receptor
150,99 105,94 37,14 134,78 49,15 46,14 1,12 2,16 0,81 hypothetical protein TRIUR3_15788 gi|474167053|gb|EMS57467.1| hypothetical protein TRIUR3_15788 [Triticum urartu]
10270,63 5505,03 1339,69 11004,89 2575,14 1668,14 0,93 2,14 0,80 protein tic chloroplastic-like isoform x2 gi|475581852|gb|EMT18963.1| hypothetical protein F775_26051 [Aegilops tauschii]
25,48 0,00 17,67 32,52 27,83 22,01 0,78 0,00 0,80 - - 
142,15 227,51 84,85 103,23 81,45 105,78 1,38 2,79 0,80 peptide transporter ptr2-like gi|475564928|gb|EMT14648.1| Peptide transporter PTR2 [Aegilops tauschii]
800,50 843,33 655,83 567,33 392,77 817,80 1,41 2,15 0,80 calcium-dependent protein kinase 33 gi|475626177|gb|EMT33229.1| Calcium
56,84 28,53 44,20 69,52 63,70 55,30 0,82 0,45 0,80 transmembrane protein 87a gi|475540752|gb|EMT09663.1| Transmembrane protein 87A [Aegilops tauschii]
38,75 0,24 19,33 39,52 23,59 24,23 0,98 0,01 0,80 protein far-red elongated hypocotyl 3 gi|475578212|gb|EMT18043.1| hypothetical protein F775_00129 [Aegilops tauschii]
3,76 1,09 7,69 5,60 9,15 9,67 0,67 0,12 0,80 hypothetical protein F775_03457 gi|475495332|gb|EMT03832.1| hypothetical protein F775_03457 [Aegilops tauschii]
2475,11 1608,27 1955,01 3064,84 2819,14 2456,94 0,81 0,57 0,80 
staphylococcal nuclease domain-containing protein 1-
like gi|473923756|gb|EMS49802.1| Nuclease domain
6,70 1,93 9,91 6,87 13,24 12,46 0,98 0,15 0,80 cysteine-rich receptor-like protein kinase 29 gi|474373448|gb|EMS63996.1| Cysteine
110,08 83,57 136,37 112,58 171,37 171,53 0,98 0,49 0,80 zinc finger ccch domain-containing protein 37 gi|474008494|gb|EMS52457.1| Zinc finger CCCH domain
85,05 69,37 51,50 872,94 70,66 64,91 0,10 0,98 0,79 cas1 domain-containing protein 1-like gi|357112507|ref|XP_003558050.1| PREDICTED: CAS1 domain
1126,92 1438,15 1856,26 891,20 2661,87 2340,64 1,26 0,54 0,79 spermidine synthase gi|342731410|gb|AEL33692.1| spermidine synthase [Triticum 
1636,78 1404,74 3021,98 1283,64 3323,18 3815,85 1,28 0,42 0,79 potassium transporter 23 gi|475504532|gb|EMT04644.1| Potassium transporter 23 [Aegilops tauschii]
98,93 49,85 61,13 91,94 108,31 77,40 1,08 0,46 0,79 tyrosine-sulfated glycopeptide receptor 1 gi|475552554|gb|EMT11811.1| Tyrosine
204,90 146,50 210,39 231,55 280,28 274,51 0,88 0,52 0,77 coatomer subunit beta-2-like isoform 1 gi|357131519|ref|XP_003567384.1| PREDICTED: coatomer subunit beta
Reprimido/Activado 284,70 80,78 252,97 294,99 341,71 330,49 0,97 0,24 0,77 hypothetical protein TRIUR3_06082 gi|474317114|gb|EMS62130.1| hypothetical protein TRIUR3_06082 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 44,79 112,79 24,92 61,92 32,26 32,56 0,72 3,50 0,77 - - 
Reprimido/Activado 25,83 0,00 4,16 22,31 12,49 5,43 1,16 0,00 0,76 hypothetical protein F775_12307 gi|475354387|gb|EMT00440.1| hypothetical protein F775_12307 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 7,55 25,85 5,96 2,97 2,69 7,80 2,54 9,61 0,76 hypothetical protein F775_22125 gi|475508644|gb|EMT05107.1| hypothetical protein F775_22125 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 70,49 20,72 47,53 74,77 58,52 62,33 0,94 0,35 0,76 hypothetical protein TRIUR3_28653 gi|474103557|gb|EMS55354.1| hypothetical protein TRIUR3_28653 
Reprimido/Activado 148,67 43,67 112,38 150,03 145,03 147,96 0,99 0,30 0,76 probable prefoldin subunit 5-like gi|357146735|ref|XP_003574093.1| PREDICTED: probable prefoldin subunit 5
237,04 129,63 176,93 295,53 243,20 233,51 0,80 0,53 0,76 chaperonin cpn60- mitochondrial gi|474163115|gb|EMS57340.1| Chaperonin CPN60
Reprimido/Activado 36,18 5,44 20,14 34,32 37,28 26,58 1,05 0,15 0,76 - - 
5776,68 3750,44 1091,29 5949,10 1932,94 1441,49 0,97 1,94 0,76 l-ascorbate peroxidase chloroplastic gi|473817674|gb|EMS46926.1| putative L
Reprimido/Activado 70,99 7,45 60,72 82,43 84,64 80,34 0,86 0,09 0,76 dna (cytosine-5)-methyltransferase cmt2 gi|473786903|gb|EMS46235.1| hypothetical protein TRIUR3_31080 [Triticum urartu]
433,18 68,06 1033,61 486,00 1144,66 1368,10 0,89 0,06 0,76 uncharacterized membrane protein at1g06890-like gi|326515088|dbj|BAK03457.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
75,45 135,48 150,16 129,08 310,20 199,45 0,58 0,44 0,75 uridine 5 -monophosphate synthase-like gi|474142454|gb|EMS56613.1| Uridine 5'
12,96 4,10 15,57 20,32 18,14 20,77 0,64 0,23 0,75 - - 
34,94 69,06 156,19 47,11 173,78 208,42 0,74 0,40 0,75 - - 
61,00 50,73 71,32 67,67 103,15 95,60 0,90 0,49 0,75 dna repair protein xrcc1 gi|474445695|gb|EMS68586.1| DNA 
Activado/Reprimido 55,33 139,83 51,67 19,49 50,50 69,36 2,84 2,77 0,74 benzyl alcohol o-benzoyltransferase-like gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
68,18 36,42 69,10 76,53 82,58 93,40 0,89 0,44 0,74 tetratricopeptide repeat protein 7a gi|475601596|gb|EMT24866.1| Tetratricopeptide repeat protein 7A [Aegilops tauschii]
1632,09 1687,75 2043,57 2098,42 3091,08 2768,25 0,78 0,55 0,74 sucrose synthase 1 gi|475626573|gb|EMT33394.1| Sucrose synthase 1 [Aegilops tauschii]
293,96 209,58 626,02 367,32 469,79 852,20 0,80 0,45 0,73 wrky transcription factor 41 gi|473838741|gb|EMS47277.1| putative WRKY transcription factor 41 [Triticum urartu]
210,56 104,96 21,99 158,76 44,34 29,94 1,33 2,37 0,73 cinnamyl alcohol dehydrogenase 5 gi|326491565|dbj|BAJ94260.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8584,80 24836,83 55590,17 7525,77 47757,49 75994,34 1,14 0,52 0,73 cata2_horvu ame: full=catalase isozyme 2 gi 
gi|326516518|dbj|BAJ92414.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326526033|dbj|BAJ93193.1| predicted 
protein [Hordeum
Reprimido/Activado 101,77 43,23 187,56 117,68 169,74 256,95 0,86 0,25 0,73 f-box lrr-repeat protein 3-like gi|473996694|gb|EMS52090.1| hypothetical protein TRIUR3_21512 [Triticum urartu]
19,94 14,29 22,27 19,71 39,54 30,51 1,01 0,36 0,73 hypothetical protein F775_20766 gi|475559615|gb|EMT13381.1| hypothetical protein F775_20766 [Aegilops tauschii]
695,31 547,73 636,28 756,83 1054,17 872,25 0,92 0,52 0,73 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gso1 gi|475515418|gb|EMT05846.1| LRR receptor
211,54 146,20 190,41 202,89 275,07 261,54 1,04 0,53 0,73 nodal modulator 1-like gi|475594376|gb|EMT22675.1| Nodal modulator 3 [Aegilops tauschii]
233,98 370,72 594,29 290,43 729,45 816,35 0,81 0,51 0,73 probable glutathione s-transferase gstu6-like gi|475600239|gb|EMT24481.1| hypothetical protein F775_43770 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 63,13 18,98 54,64 67,32 88,90 75,34 0,94 0,21 0,73 - - 
1061,66 586,83 907,05 1129,61 1217,66 1252,91 0,94 0,48 0,72 mitochondrial atp synthase 6 kd subunit gi|326493734|dbj|BAJ85328.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
111,30 87,85 25,15 96,56 33,74 34,76 1,15 2,60 0,72 protein real-time-like gi|474043606|gb|EMS53397.1| hypothetical protein TRIUR3_00756 [Triticum urartu]
Reprimido/Activado 43,32 0,28 48,80 37,98 59,93 67,90 1,14 0,00 0,72 - - 
77,01 68,10 102,40 111,39 144,23 142,60 0,69 0,47 0,72 cytosolic acetyl- carboxylase gi|188038072|gb|ACD46667.1| cytosolic acetyl
10,48 20,95 39,86 11,50 54,10 55,61 0,91 0,39 0,72 hypothetical protein F775_06816 gi|475536952|gb|EMT09001.1| hypothetical protein F775_06816 [Aegilops tauschii]
323,83 185,01 260,65 395,46 352,00 364,95 0,82 0,53 0,71 disease resistance rpp13-like protein 4 gi|475617648|gb|EMT30196.1| Disease resistance RPP13
Reprimido/Activado 134,73 49,71 98,70 139,30 132,07 138,69 0,97 0,38 0,71 adrenodoxin-like mitochondrial-like gi|326505230|dbj|BAK03002.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
74,17 43,33 85,29 107,64 134,06 120,13 0,69 0,32 0,71 universal stress protein a-like gi|475521862|gb|EMT06684.1| Universal stress protein A
18,34 8,62 23,37 13,36 34,94 32,98 1,37 0,25 0,71 tyrosine-sulfated glycopeptide receptor 1 gi|473869647|gb|EMS47707.1| Receptor
25,89 2,31 101,96 33,58 116,79 144,05 0,77 0,02 0,71 - - 
443,22 305,75 425,46 514,16 590,08 602,84 0,86 0,52 0,71 calcium-dependent protein kinase gi|326503036|dbj|BAJ99143.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
186,47 135,88 197,34 254,16 250,83 280,71 0,73 0,54 0,70 hypothetical protein TRIUR3_32693 gi|474125251|gb|EMS56210.1| hypothetical protein TRIUR3_32693 [Triticum urartu]
Reprimido/Activado 318,61 4,37 167,01 352,92 236,94 237,80 0,90 0,02 0,70 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475562832|gb|EMT14140.1| Cysteine
128,97 239,16 776,85 220,27 876,74 1108,22 0,59 0,27 0,70 predicted protein gi|326529991|dbj|BAK08275.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
131,86 84,90 120,21 134,00 206,55 175,00 0,98 0,41 0,69 predicted protein gi|326520790|dbj|BAJ92758.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
120,00 39,11 53,88 172,90 101,77 78,48 0,69 0,38 0,69 hypothetical protein F775_15941 gi|475605554|gb|EMT26121.1| hypothetical protein F775_15941 [Aegilops tauschii]
46,84 2,07 27,69 39,64 38,11 40,48 1,18 0,05 0,68 - - 
136,21 88,52 147,82 154,41 208,35 216,13 0,88 0,42 0,68 - - 
152,34 38,90 116,05 169,41 148,78 169,84 0,90 0,26 0,68 - - 
90,96 68,98 139,29 77,65 158,70 203,94 1,17 0,43 0,68 retrotransposon unclassified gi|218195535|gb|EEC77962.1| 
63,28 237,83 529,49 96,19 563,45 775,36 0,66 0,42 0,68 cytochrome p450 71d7 gi|475568360|gb|EMT15466.1| Cytochrome P450 71D7 [Aegilops tauschii]
86,91 37,66 59,07 97,67 82,15 86,73 0,89 0,46 0,68 formamidopyrimidine-dna glycosylase-like gi|326499279|dbj|BAK06130.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
21,19 29,11 9,42 20,32 9,98 13,83 1,04 2,92 0,68 hypothetical protein F775_03404 gi|475624335|gb|EMT32562.1| hypothetical protein F775_03404 [Aegilops tauschii]
35,44 2,46 30,31 42,08 45,70 44,53 0,84 0,05 0,68 hypothetical protein F775_09183 gi|475582332|gb|EMT19104.1| hypothetical protein F775_09183 [Aegilops tauschii]
8,74 11,05 32,30 8,58 53,66 47,51 1,02 0,21 0,68 transcription factor bhlh35-like gi|475613259|gb|EMT28703.1| hypothetical protein F775_52582 [Aegilops tauschii]
525,36 109,72 643,40 557,58 629,64 946,47 0,94 0,17 0,68 lecithin-cholesterol acyltransferase-like 1 gi|474202134|gb|EMS58552.1| Lecithin
330,50 401,49 793,69 371,79 910,29 1168,41 0,89 0,44 0,68 
transport inhibitor response 1-like protein 
os05g0150500-like gi|473837434|gb|EMS47226.1| hypothetical protein TRIUR3_32567 [Triticum urartu]
937,68 1046,80 1494,35 1096,88 2498,43 2206,69 0,85 0,42 0,68 zz-type zinc finger-containing protein gi|326499716|dbj|BAJ86169.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
963,23 757,23 1148,37 1044,21 1404,59 1696,62 0,92 0,54 0,68 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-like 
gi|326526921|dbj|BAK00849.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|397740902|gb|AFO63020.1| ACC oxidase 
[Hordeum vulgare] 
36,37 30,30 57,70 42,04 75,13 85,34 0,86 0,40 0,68 disease resistance rpp13-like protein 1 gi|475507825|gb|EMT04998.1| Putative disease resistance RPP13
378,97 223,41 369,84 426,41 516,41 548,64 0,89 0,43 0,67 2-oxoglutarate mitochondrial gi|326531426|dbj|BAJ94174.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
44,04 30,33 28,94 61,99 65,65 43,10 0,71 0,46 0,67 ethylene responsive protein 
gi|57899163|dbj|BAD87106.1| putative ethylene responsive protein [Oryza sativa Japonica Group] gi|57899602|dbj|BAD87181.1| 
putative ethylene responsive protein [Oryza sativa Japonica 
24,14 12,25 25,15 18,48 39,92 37,48 1,31 0,31 0,67 ac090714_8 gag-pol precursor gi|218198374|gb|EEC80801.1| hypothetical protein OsI_23343 [Oryza sativa Indica Group]
16,86 15,73 35,70 26,95 59,33 53,25 0,63 0,27 0,67 cobra-like protein 7-like gi|475573279|gb|EMT16702.1| hypothetical protein F775_09866 [Aegilops tauschii]
49,68 4,41 57,11 52,84 81,06 85,26 0,94 0,05 0,67 hypothetical protein F775_02103 gi|475537802|gb|EMT09144.1| hypothetical protein F775_02103 [Aegilops tauschii]
54,59 36,89 64,24 45,66 86,94 95,94 1,20 0,42 0,67 solute carrier family 40 member 1 gi|475553951|gb|EMT12121.1| Solute carrier family 40 member 1 [Aegilops tauschii]
188,60 127,22 46,11 131,56 61,30 68,91 1,43 2,08 0,67 transcription factor une10-like isoform 1 gi|326518931|dbj|BAJ92626.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
212,15 257,24 324,86 269,01 573,99 486,01 0,79 0,45 0,67 ubiquitin domain containing 1 
gi|195621592|gb|ACG32626.1| ubiquitin domain containing 1 [Zea mays] gi|413946127|gb|AFW78776.1| ubiquitin domain 
containing 1 [Zea mays] 
659,86 344,76 553,59 800,16 926,03 829,81 0,82 0,37 0,67 mapk protein kinase gi|473779925|gb|EMS46032.1| hypothetical protein TRIUR3_32447 [Triticum urartu]
323,66 458,25 133,71 223,96 168,60 200,47 1,45 2,72 0,67 abc transporter g family member 11 gi|326498051|dbj|BAJ94888.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,07 0,28 8,21 2,67 8,10 12,38 0,77 0,03 0,66 - - 
36,96 73,07 207,36 63,69 147,91 313,00 0,58 0,49 0,66 e3 ubiquitin ligase big brother gi|473930041|gb|EMS49921.1| E3 
128,99 66,66 83,76 156,77 133,89 126,96 0,82 0,50 0,66 hypothetical protein F775_14651 gi|475574497|gb|EMT16997.1| hypothetical protein F775_14651 [Aegilops tauschii]
535,29 530,28 689,16 568,93 986,65 1044,95 0,94 0,54 0,66 hypothetical protein TRIUR3_28436 gi|472900014|gb|EMS35629.1| hypothetical protein TRIUR3_28436 [Triticum urartu]
222,88 158,62 181,06 285,65 302,37 275,44 0,78 0,52 0,66 39s ribosomal protein mitochondrial-like gi|475516517|gb|EMT05997.1| 
52,54 0,47 26,07 51,72 44,57 39,71 1,02 0,01 0,66 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475562832|gb|EMT14140.1| Cysteine
320,49 268,35 391,60 359,62 542,46 596,70 0,89 0,49 0,66 receptor-like protein kinase gi|13377503|gb|AAK20741.1| TAK33 [Triticum aestivum]
11,94 0,09 5,92 11,69 8,27 9,04 1,02 0,01 0,65 - - 
61,74 4,67 55,06 80,21 87,03 84,08 0,77 0,05 0,65 at hook motif-containing 
gi|62733633|gb|AAX95750.1| Eukaryotic protein of unknown function (DUF889), putative [Oryza sativa Japonica Group] 
gi|110288790|gb|ABG65978.1| hypothetical protein LOC_Os10g12174 [Oryza sativa Japonica Group]
256,58 177,10 294,44 303,30 433,16 449,75 0,85 0,41 0,65 cysteine-rich receptor-like protein kinase 25-like gi|357157121|ref|XP_003577692.1| PREDICTED: cysteine
166,08 109,93 162,66 221,75 227,37 249,63 0,75 0,48 0,65 transmembrane 9 superfamily member 4 gi|474378512|gb|EMS64413.1| Transmembrane 9 superfamily member 4 [Triticum urartu]
51,83 37,53 69,06 80,14 78,75 106,05 0,65 0,48 0,65 
lon peptidase n-terminal domain and ring finger 
protein 1 gi|474261375|gb|EMS60536.1| hypothetical protein TRIUR3_31521 [Triticum urartu]
69,24 71,61 90,58 74,99 157,47 139,27 0,92 0,45 0,65 pax-interacting protein 1 gi|475531798|gb|EMT08143.1| PAX
86,90 67,48 120,70 109,21 137,85 186,37 0,80 0,49 0,65 probable pyridoxal biosynthesis gi|74026503|gb|AAZ94411.1| pyridoxine biosynthesis protein [Triticum aestivum]
55,30 3,34 28,49 59,99 47,85 43,99 0,92 0,07 0,65 
light-mediated development protein det1-like isoform 
1 
gi|357132193|ref|XP_003567716.1| PREDICTED: light
distachyon] 
41,33 28,72 38,76 37,86 90,88 59,89 1,09 0,32 0,65 
hs17b_orysj ame: full= kda heat shock protein 2 
short= gi gi|474436522|gb|EMS68212.1| hypothetical protein TRIUR3_34188 [Triticum 
41,49 0,81 16,98 47,96 34,64 26,24 0,87 0,02 0,65 - - 
82,83 95,51 154,87 96,61 239,28 247,46 0,86 0,40 0,63 vacuolar-sorting receptor 1 gi|475599592|gb|EMT24279.1| Vacuolar
115,38 128,09 195,71 284,12 280,86 313,07 0,41 0,46 0,63 hypothetical protein F775_00405 gi|475577046|gb|EMT17699.1| hypothetical protein F775_00405 [Aegilops tauschii]
12,36 0,90 10,87 13,43 18,90 17,59 0,92 0,05 0,62 - - 
34,69 21,57 52,48 63,96 80,01 85,08 0,54 0,27 0,62 hypothetical protein F775_06785 gi|475623134|gb|EMT32116.1| hypothetical protein F775_06785 [Aegilops tauschii]
4,26 0,32 4,56 10,27 8,80 7,39 0,41 0,04 0,62 - - 
1218,26 1418,65 1692,79 1457,10 3279,61 2750,08 0,84 0,43 0,62 zz-type zinc finger-containing protein gi|475615632|gb|EMT29507.1| ZZ
56,36 54,43 83,00 57,16 145,54 134,88 0,99 0,37 0,62 - - 
471,98 358,19 397,56 588,56 663,48 646,83 0,80 0,54 0,61 3-ketoacyl- thiolase peroxisomal gi|475624758|gb|EMT32741.1| hypothetical protein F775_28834 [Aegilops tauschii]
5,13 1,34 7,20 5,05 14,19 11,72 1,02 0,09 0,61 
probable lrr receptor-like serine threonine-protein 
kinase at3g47570-like gi|475561844|gb|EMT13850.1| Putative LRR receptor
198,94 124,98 147,50 265,46 235,34 240,51 0,75 0,53 0,61 hypothetical protein F775_14651 gi|475574497|gb|EMT16997.1| hypothetical protein F775_14651 [Aegilops tauschii]
0,00 5,22 15,87 0,55 17,83 25,91 0,00 0,29 0,61 
ulp1 protease c-terminal catalytic domain containing 
protein gi|475480378|gb|EMT02835.1| hypothetical protein F775_25104 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 396,27 28,88 192,57 436,76 400,27 315,22 0,91 0,07 0,61 hypothetical protein F775_03626 gi|475538474|gb|EMT09253.1| hypothetical protein F775_03626 [Aegilops tauschii]
8,68 2,00 32,15 9,04 28,04 52,74 0,96 0,07 0,61 hypothetical protein F775_24642 gi|475545006|gb|EMT10421.1| hypothetical protein F775_24642 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 86,26 20,79 39,09 94,24 63,77 64,29 0,92 0,33 0,61 hypothetical protein F775_00567 gi|475618962|gb|EMT30605.1| hypothetical protein F775_00567 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 72,47 25,44 34,57 71,21 61,87 56,98 1,02 0,41 0,61 phosphoinositide phospholipase c 6 gi|475489478|gb|EMT03430.1| Phosphoinositide phospholipase C
Reprimido/Activado 238,70 115,03 269,89 313,59 388,77 447,60 0,76 0,30 0,60 mosc domain-containing protein mitochondrial gi|475592519|gb|EMT22100.1| MOSC domain
Activado/Reprimido 15,39 23,81 5,69 10,14 5,54 9,45 1,52 4,29 0,60 - - 
Reprimido/Activado 99,77 25,75 56,04 115,82 80,95 93,45 0,86 0,32 0,60 benzoate carboxyl methyltransferase gi|357124444|ref|XP_003563910.1| PREDICTED: salicylate O
50,73 67,06 70,20 61,91 144,49 117,33 0,82 0,46 0,60 hypothetical protein OsI_00579 gi|218187591|gb|EEC70018.1| hypothetical protein OsI_00579 [Oryza sativa Indica Group]
378,44 329,73 460,53 445,17 670,53 771,80 0,85 0,49 0,60 receptor-like protein kinase gi|13377507|gb|AAK20744.1| TAK14 [Triticum 
Activado/Reprimido 4982,63 20816,68 5961,00 4213,57 9856,68 10003,72 1,18 2,11 0,60 sucrose:fructan 6-fructosyltransferase gi|400177396|gb|AFP72240.1| sucrose:fructan 6
139,96 95,64 162,42 132,94 206,37 272,74 1,05 0,46 0,60 hypothetical protein F775_16745 gi|475602095|gb|EMT25033.1| hypothetical protein F775_16745 [Aegilops tauschii]
80,28 30,66 32,89 71,88 71,39 55,27 1,12 0,43 0,60 hypothetical protein F775_00567 gi|475618962|gb|EMT30605.1| hypothetical protein F775_00567 [Aegilops tauschii]
66,75 48,68 57,75 93,60 101,51 97,13 0,71 0,48 0,59 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
at2g37230-like gi|326509863|dbj|BAJ87147.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. 
85,60 47,18 97,69 112,34 138,42 164,66 0,76 0,34 0,59 mosc domain-containing protein mitochondrial gi|474385302|gb|EMS64933.1| MOSC domain
18,83 28,27 46,04 24,58 88,37 77,60 0,77 0,32 0,59 
c2 and gram domain-containing protein at5g50170-
like gi|475523722|gb|EMT06922.1| hypothetical protein F775_17226 [Aegilops tauschii]
55,55 54,86 51,64 71,41 111,32 87,16 0,78 0,49 0,59 predicted protein gi|326519360|dbj|BAJ
269,96 140,77 174,06 284,75 296,23 295,57 0,95 0,48 0,59 
probable inactive leucine-rich repeat receptor-like 
protein kinase at3g03770-like 
gi|357111485|ref|XP_003557543.1| PREDICTED: probable inactive leucine
[Brachypodium 
180,44 69,20 117,40 258,94 181,01 199,54 0,70 0,38 0,59 nac transcription factor onac010-like gi|514768500|ref|XP_004966508.1| PREDICTED: NAC transcription factor ONAC010
628,28 523,37 683,52 612,29 1000,52 1162,11 1,03 0,52 0,59 udp-glucose 6-dehydrogenase 
gi|474378287|gb|EMS64351.1| UDP
dehydrogenase
59,43 52,64 64,52 89,61 116,00 109,84 0,66 0,45 0,59 post-gpi attachment to proteins factor 3 gi|474414601|gb|EMS67113.1| Post
345,43 391,71 444,73 433,10 826,00 757,79 0,80 0,47 0,59 predicted protein 
gi|326491647|dbj|BAJ94301.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326502364|dbj|BAJ95245.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare 
gi|326530262|dbj|BAJ97557.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 14,46 19,87 3,37 13,41 5,15 5,76 1,08 3,86 0,58 dna mismatch repair protein mlh1 gi|222619917|gb|EEE56049.1| hypothetical protein OsJ_04848 [Oryza sativa
46,49 10,58 10,32 51,16 30,32 17,69 0,91 0,35 0,58 glucan endo- -beta-glucosidase-like protein 3-like gi|475621524|gb|EMT31509.1| hypothetical protein F775_05671 [Aegilops tauschii]
106,07 64,45 109,00 134,84 160,41 187,28 0,79 0,40 0,58 hypothetical protein TRIUR3_12114 gi|474305691|gb|EMS61767.1| hypothetical protein TRIUR3_12114 [Triticum urartu]
290,59 183,65 196,84 345,81 341,84 340,07 0,84 0,54 0,58 ran gtpase-activating protein 1-like gi|474108663|gb|EMS55549.1| hypothetical protein TRIUR3_16917 [Triticum urartu]
112,54 84,76 100,68 126,41 178,72 175,34 0,89 0,47 0,57 50s ribosomal protein l33 gi|475624952|gb|EMT32803.1| 50S ribosomal protein L33 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activado 199,63 54,29 161,11 262,11 234,42 281,01 0,76 0,23 0,57 60s ribosomal export protein nmd3-like gi|474405558|gb|EMS66433.1| hypothetical protein TRIUR3_14736 [Triticum urartu]
26,51 37,11 46,89 36,14 92,83 82,15 0,73 0,40 0,57 inositol-tetrakisphosphate 1-kinase 2-like gi|357117254|ref|XP_003560387.1| PREDICTED: inositol
144,80 64,43 277,54 112,50 398,37 492,36 1,29 0,16 0,56 kinesin-like protein kifc3 gi|475581946|gb|EMT18984.1| Kinesin
303,57 53,53 258,87 374,59 358,80 461,16 0,81 0,15 0,56 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 gi|474147743|gb|EMS56851.1| Cysteine
23,17 11,54 23,12 39,14 38,42 42,47 0,59 0,30 0,54 - - 
72,78 70,35 80,12 81,96 150,89 147,60 0,89 0,47 0,54 e3 ubiquitin-protein ligase ari1 
gi|326513316|dbj|BAK06898.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326519330|dbj|BAJ96664.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
41,37 10,18 9,09 68,98 29,41 16,78 0,60 0,35 0,54 hypothetical protein TRIUR3_34267 gi|474195954|gb|EMS58361.1| hypothetical protein TRIUR3_34267 [Triticum urartu]
41,12 17,32 36,33 43,79 66,02 67,35 0,94 0,26 0,54 phosphate carrier mitochondrial gi|475617722|gb|EMT30227.1| hypothetical protein F775_02685 [Aegilops tauschii]
122,34 120,26 187,71 145,17 271,00 348,88 0,84 0,44 0,54 hypothetical protein F775_00573 gi|475564417|gb|EMT14530.1| hypothetical protein F775_00573 [Aegilops tauschii]
26,50 22,30 88,95 47,42 92,77 166,27 0,56 0,24 0,53 predicted protein gi|326506792|dbj|BAJ91437.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,13 0,00 7,96 24,91 13,59 14,88 0,49 0,00 0,53 hypothetical protein SORBIDRAFT_08g017746 
gi|242085826|ref|XP_002443338.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_08g017746 [Sorghum bicolor] 
gi|241944031|gb|EES17176.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_08g017746 [Sorghum bicolor]
43,92 0,56 41,25 92,89 81,85 77,14 0,47 0,01 0,53 - - 
90,88 60,28 86,28 115,13 127,42 162,79 0,79 0,47 0,53 mitochondrial chaperone bcs1 gi|474373721|gb|EMS64027.1| putative mitochondrial chaperone bcs1 [Triticum urartu]
54,02 59,88 65,80 76,77 145,10 124,22 0,70 0,41 0,53 nac domain-containing protein 8 gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC domain
19,32 23,42 38,69 75,85 56,35 73,24 0,25 0,42 0,53 - - 
23,20 24,59 42,29 44,80 102,40 81,13 0,52 0,24 0,52 f-box lrr-repeat protein 4 gi|475599931|gb|EMT24373.1| hypothetical protein F775_01908 [Aegilops tauschii]
51,92 47,75 61,24 58,17 112,37 117,65 0,89 0,42 0,52 hypothetical protein TRIUR3_27259 gi|474391381|gb|EMS65371.1| hypothetical protein TRIUR3_27259 [Triticum urartu]
28,09 8,61 21,81 38,53 33,20 41,97 0,73 0,26 0,52 zinc finger ccch domain-containing protein 4-like gi|357127870|ref|XP_003565600.1| PREDICTED: zinc finger CCCH domain
219,78 52,89 97,12 278,88 230,32 187,24 0,79 0,23 0,52 hypothetical protein F775_28626 gi|475627880|gb|EMT33812.1| hypothetical protein F775_28626 [Aegilops tauschii]
57,23 37,67 49,51 74,75 109,46 95,72 0,77 0,34 0,52 g protein alpha subunit gi|318085641|gb|ADV39994.1| heterotrimeric G protein alpha subunit [Triticum aestivum]
768,67 212,99 704,45 936,07 1197,73 1365,98 0,82 0,18 0,52 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 gi|474147743|gb|EMS56851.1| Cysteine
4366,00 1791,24 1980,14 2324,17 4489,48 3841,83 1,88 0,40 0,52 metallothionein-like protein type 3 gi|473740006|gb|EMS45341.1| 
816,33 185,57 196,16 846,70 524,98 380,65 0,96 0,35 0,52 
probable lrr receptor-like serine threonine-protein 
kinase at3g47570-like 
gi|115468680|ref|NP_001057939.1| Os06g0581500 [Oryza sativa Japonica Group] gi|55296503|dbj|BAD68717.1| putative 
protein kinase Xa21 [Oryza sativa Japonica Grou
Japonica Group] gi|113595979|dbj|BAF19853.1| Os06g0581500 [Oryza sativa Japonica Group] gi|125597682|gb|EAZ37462.1| 
hypothetical protein OsJ_21796 [Oryza sativa Japonica Group] gi|21
sativa Japonica Group] 
143,47 170,11 202,85 190,38 328,98 394,15 0,75 0,52 0,51 Spastin gi|474417555|gb|EMS67284.1| Spastin [Triticum urartu]
53,94 103,04 258,93 91,75 444,92 503,17 0,59 0,23 0,51 hypothetical protein F775_32663 gi|475545197|gb|EMT10456.1| hypothetical protein F775_32663 [Aegilops tauschii]
3,89 0,73 6,40 16,42 13,48 12,46 0,24 0,05 0,51 - - 
4,53 1,59 5,43 4,71 12,61 10,59 0,96 0,13 0,51 hypothetical protein F775_23955 gi|475590923|gb|EMT21601.1| hypothetical protein
47,78 117,30 48,84 84,16 27,80 95,40 0,57 4,22 0,51 importin subunit beta-1 gi|475534013|gb|EMT08493.1| Importin subunit beta
12,72 0,09 12,53 19,38 21,72 24,50 0,66 0,00 0,51 af487458_1 bbc1-like protein gi|474439003|gb|EMS68337.1| hypothetical protein TRIUR3_24214 [Triticum urartu]
99,36 30,44 65,72 116,43 91,82 128,64 0,85 0,33 0,51 hypothetical protein TRIUR3_33991 gi|474102778|gb|EMS55283.1| hypothetical protein TRIUR3_33991 [Triticum urartu]
28,29 0,62 16,00 42,18 35,52 31,44 0,67 0,02 0,51 hypothetical protein F775_11456 gi|475605732|gb|EMT26181.1| hypothetical protein F775_11456 [Aegilops tauschii]
119,77 103,06 146,84 206,41 334,94 289,38 0,58 0,31 0,51 protein strubbelig-receptor family 1-like 
gi|326492407|dbj|BAK01987.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326521962|dbj|BAK04109.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
38,58 71,29 250,04 33,69 211,50 495,27 1,15 0,34 0,50 cysteine-rich receptor-like protein kinase 15 gi|475547341|gb|EMT10857.1| Cysteine
40,35 12,76 16,74 62,89 34,38 33,20 0,64 0,37 0,50 cadmium tolerance factor gi|474270965|gb|EMS60873.1| hypothetical protein TRIUR3_32053 [Triticum urartu]
167,52 18,86 121,20 220,10 219,42 240,73 0,76 0,09 0,50 cyclic phosphodiesterase gi|475566185|gb|EMT14977.1| Cyclic phosphodiesterase [Aegilops tauschii]
220,70 77,84 118,73 254,97 227,58 235,91 0,87 0,34 0,50 nac transcription factor onac010-like 
gi|242097134|ref|XP_002439057.1| hypothetical protein 
gi|241917280|gb|EER90424.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_10g030770 [Sorghum bicolor]
67,36 37,71 77,13 93,77 86,40 153,27 0,72 0,44 0,50 hypothetical protein TRIUR3_22931 gi|474426400|gb|EMS67737.1| hypothetical protein TRIUR3_22931 [Triticum urartu]
8,47 12,09 19,86 13,86 37,73 39,50 0,61 0,32 0,50 choline transporter-like protein 2-like gi|326521932|dbj|BAK04094.1| predicted 
29,89 23,91 55,89 41,18 85,81 111,33 0,73 0,28 0,50 probable inactive purple acid phosphatase 1-like gi|357160159|ref|XP_003578676.1| PREDICTED: probable inactive purple acid phosphatase 1
131,28 114,38 160,69 171,86 248,70 320,30 0,76 0,46 0,50 
serine threonine-protein kinase-like protein 
at3g51990-like 
gi|357133888|ref|XP_003568554.1| PREDICTED: serine/th
distachyon] 
28,46 0,09 19,37 28,63 35,54 38,79 0,99 0,00 0,50 glutamate receptor gi|474392186|gb|EMS65474.1| Glutamate receptor 2.7 [Triticum urartu]
18,40 22,82 33,41 15,10 55,68 66,96 1,22 0,41 0,50 hypothetical protein F775_32152 gi|475595565|gb|EMT23080.1| hypothetical protein F775_32152 [Aegilops tauschii]
39,03 18,60 26,83 46,46 69,58 53,88 0,84 0,27 0,50 methyltransferase pmt21 gi|475407172|gb|EMT00863.1| hypothetical protein F775_08090 [Aegilops tauschii]
12,48 11,09 14,00 17,76 32,38 28,25 0,70 0,34 0,50 hypothetical protein F775_00573 gi|475564417|gb|EMT14530.1| hypothetical protein F775_00573 [Aegilops tauschii]
5,49 0,22 17,31 8,13 27,72 34,98 0,67 0,01 0,49 - - 
83,09 45,53 52,18 117,75 124,39 105,98 0,71 0,37 0,49 methyltransferase pmt26 gi|475576140|gb|EMT17461.1| hypothetical protein F775_31288 [Aegilops tauschii]
gi|40538903|gb|AAR87160.1| putative amino
9,30 2,76 9,27 18,58 19,99 19,31 0,50 0,14 0,48 
pentatricopeptide repeat-containing protein 
mitochondrial-like gi|326495056|dbj|BAJ85624.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,76 29,29 52,85 6,10 75,61 110,12 0,62 0,39 0,48 nadh-ubiquinone oxidoreductase mitochondrial gi|473827343|gb|EMS47178.1| putative NADH
582,12 15,80 239,30 642,25 400,54 501,15 0,91 0,04 0,48 atp-dependent clp protease adapter protein clps gi|475566081|gb|EMT14943.1| ATP
6,09 2,73 7,45 7,49 13,49 15,64 0,81 0,20 0,48 - - 
77,64 59,58 186,93 114,38 190,53 392,83 0,68 0,31 0,48 hypothetical protein F775_17442 gi|475611105|gb|EMT27975.1| hypothetical protein F775_17442 [Aegilops tauschii]
333,41 273,77 271,61 373,10 822,96 570,94 0,89 0,33 0,48 sap domain containing expressed gi|475551659|gb|EMT11682.1| hypothetical protein F775_24822 [Aegilops tauschii]
10,63 2,04 15,18 13,09 26,81 31,92 0,81 0,08 0,48 ac025296_10 reverse transcriptase gi|222623392|gb|EEE57524.1| hypothetical protein OsJ_07834 [Oryza sativa Japonica Group]
28,27 40,26 67,42 24,43 115,45 141,72 1,16 0,35 0,48 acc oxidase gi|326512860|dbj|BAK03337.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
402,69 385,94 369,51 527,04 633,34 782,82 0,76 0,61 0,47 lysosomal amino acid transporter 1-like gi|326516590|dbj|BAJ92450.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Reprimido/Activado 218,98 131,44 307,64 268,83 499,82 652,73 0,81 0,26 0,47 probable inactive purple acid phosphatase 1-like gi|357160159|ref|XP_003578676.1| PREDICTED: probable inactive purple acid phosphatase 1
513,02 427,46 723,59 576,33 1073,15 1537,79 0,89 0,40 0,47 predicted protein gi|326503310|dbj|BAJ99280.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
574,65 347,99 514,08 632,55 621,81 1093,14 0,91 0,56 0,47 glucan endo- -beta-glucosidase 14 
gi|326488883|dbj|BAJ98053.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326521436|dbj|BAJ96921.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Reprimido/Activado 64,91 14,11 29,66 108,65 49,77 63,16 0,60 0,28 0,47 cysteine-rich receptor-like protein kinase 23 gi|473904586|gb|EMS49294.1| Cysteine
193,99 347,89 187,94 298,39 370,86 400,41 0,65 0,94 0,47 chitinase 2 gi|18146827|dbj|BAB82472.1| chitinase 2 [Triticum aestivum]
230,11 193,36 182,71 315,95 401,47 389,45 0,73 0,48 0,47 hypothetical protein TRIUR3_10653 gi|474238396|gb|EMS59666.1| hypothetical protein TRIUR3_10653 [Triticum urartu]
209,22 2,62 146,14 282,55 323,10 311,74 0,74 0,01 0,47 retrotransposon expressed gi|77555174|gb|ABA97970.1| retrotransposon protein, putative, unclassified, expressed [Oryza sativa Japonica Group]
436,88 562,94 453,51 394,71 871,95 970,37 1,11 0,65 0,47 metal-nicotianamine transporter ysl12 gi|475581363|gb|EMT18807.1| Putative metal
644,20 580,01 619,01 681,98 1113,23 1326,52 0,94 0,52 0,47 cysteine proteinase inhibitor gi|326517762|dbj|BAK03799.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
114,47 107,99 111,16 141,02 205,30 238,49 0,81 0,53 0,47 pumilio-like protein 12 gi|474188985|gb|EMS58040.1| Pumilio
9,31 43,49 57,16 19,09 110,60 122,98 0,49 0,39 0,46 nac domain-containing protein 8 gi|474195685|gb|EMS58331.1| NAC domain
17,67 10,60 11,13 27,81 33,20 23,98 0,64 0,32 0,46 nac domain-containing protein 8 gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC domain
6,05 0,50 8,01 5,97 10,44 17,29 1,01 0,05 0,46 disease resistance protein rga1 gi|326514494|dbj|BAJ96234.1| predicted protein [Hordeum 
445,71 231,65 134,51 465,06 429,21 290,15 0,96 0,54 0,46 
low quality protein: morc family cw-type zinc finger 
protein 3-like gi|475590923|gb|EMT21601.1| hypothetical protein F775_23955 [Aegilops tauschii]
505,88 250,72 208,04 517,51 473,29 449,71 0,98 0,53 0,46 predicted protein gi|326523169|dbj|BAJ88625.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 25,57 39,13 4,92 16,36 12,00 10,65 1,56 3,26 0,46 
ap2-like ethylene-responsive transcription factor 
at2g41710-like gi|475559664|gb|EMT13393.1| AP2
16,85 27,33 29,36 19,05 65,47 63,57 0,88 0,42 0,46 
rdr3_orysj ame: full=probable rna-dependent rna 
polymerase 3 short= 3 
gi|242051713|ref|XP_002455002.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_03
gi|241926977|gb|EES00122.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_03g002800 [Sorghum bicolor]
36,42 46,03 44,39 63,68 131,33 96,23 0,57 0,35 0,46 endoribonuclease dicer-3a-like protein gi|475614317|gb|EMT29032.1| Endoribonuclease Dicer
Reprimido/Activado 23,53 7,43 12,40 24,51 23,72 27,01 0,96 0,31 0,46 - - 
61,35 0,00 37,79 65,14 80,87 82,65 0,94 0,00 0,46 ethylene-responsive transcription factor wri1 gi|475571051|gb|EMT16162.1| Ethylene
79,55 154,26 410,27 117,00 490,77 899,01 0,68 0,31 0,46 nac domain-containing protein 77 gi|292659256|gb|ADE34583.1| NAC transcription factor 8 [Triticum aestivum]
127,65 123,34 161,85 145,50 216,66 355,44 0,88 0,57 0,46 formin-like protein 13 gi|474373379|gb|EMS63985.1| Formin
Activado/Reprimido 1535,07 2498,47 856,79 1701,30 2259,19 1888,07 0,90 1,11 0,45 seed imbibition protein gi|283806361|dbj|BAI66422.1| seed imbibition protein [Triticum aestivum]
20,62 18,32 25,90 28,07 41,36 57,11 0,73 0,44 0,45 inositol-tetrakisphosphate 1-kinase 1 gi|475623740|gb|EMT32349.1| Inositol
Activado/Reprimido 2989,80 3161,53 1470,86 3334,27 2262,66 3249,92 0,90 1,40 0,45 type 1 non-specific lipid transfer protein precursor 
gi|56713236|emb|CAH04987.1| type 1 non
gi|84617193|emb|CAH69192.1| type 1 non specific lipid transfer protein precursor [Triticum aestivum]
87,61 73,54 87,13 127,50 154,65 192,82 0,69 0,48 0,45 hypothetical protein TRIUR3_03881 gi|473736393|gb|EMS45289.1| hypothetical protein TRIUR3_03881 [Triticum urartu]
3667,51 5,88 2461,69 4930,09 5343,47 5464,12 0,74 0,00 0,45 thioredoxin h-type gi|195618986|gb|ACG31323.1| thioredoxin H
120,20 49,06 54,46 129,98 132,71 120,97 0,92 0,37 0,45 chitin-inducible gibberellin-responsive protein 2 gi|475524445|gb|EMT07028.1| Chitin
285,06 221,49 96,10 256,40 196,26 213,50 1,11 1,13 0,45 chromosome-associated kinesin kif4a gi|474019593|gb|EMS52823.1| Chromosome
Activado/Reprimido 19,11 65,22 6,54 14,55 18,78 14,52 1,31 3,47 0,45 transposon unclassified gi|222629419|gb|EEE61551.1| hypothetical protein OsJ_15889 [Oryza sativa Japonica Group]
1047,67 566,08 684,21 1262,38 1225,96 1521,62 0,83 0,46 0,45 calcium-dependent protein kinase gi|84626059|gb|ABC59621.1| calcium
83,30 0,00 44,31 119,29 99,98 98,55 0,70 0,00 0,45 gata transcription factor 17 gi|475483398|gb|EMT03039.1| hypothetical protein F775_00576 [Aegilops tauschii]
291,82 111,22 240,70 399,72 318,09 535,65 0,73 0,35 0,45 hypothetical protein TRIUR3_33991 gi|474102778|gb|EMS55283.1| hypothetical protein TRIUR3_33991 [Triticum urartu]
149,47 210,92 316,60 270,22 512,39 720,89 0,55 0,41 0,44 glucan endo- -beta-glucosidase 8 gi|475577143|gb|EMT17724.1| Glucan endo
86,78 15,52 37,98 131,90 107,00 86,54 0,66 0,15 0,44 d-3-phosphoglycerate chloroplastic 
gi|326501108|dbj|BAJ98785.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326504920|dbj|BAK06751.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,67 0,09 4,86 9,58 6,88 11,12 0,80 0,01 0,44 phytosulfokine receptor 1 gi|475617722|gb|EMT30227.1| hypothetical protein F775_02685 [Aegilops tauschii]
264,52 260,79 269,19 406,96 589,13 617,58 0,65 0,44 0,44 membrane protein gi|145581048|gb|ABP87670.1| SPX129 [Triticum aestivum]
23,03 103,23 282,75 20,11 471,10 652,80 1,15 0,22 0,43 - - 
1826,11 1334,71 1752,85 1843,22 3238,17 4052,17 0,99 0,41 0,43 probable nucleoredoxin 1-2-like gi|475557879|gb|EMT12941.1| Nucleoredoxin [Aegilops tauschii]
90,15 62,06 104,01 132,68 149,55 240,48 0,68 0,41 0,43 - - 
92,77 84,04 91,17 149,61 241,34 210,89 0,62 0,35 0,43 membrane protein gi|475594673|gb|EMT22764.1| Putative membrane protein [Aegilops tauschii]
60,39 28,42 41,73 99,09 85,24 96,53 0,61 0,33 0,43 hypothetical protein TRIUR3_13066 gi|474066039|gb|EMS54127.1| hypothetical protein TRIUR3_13066 [Triticum urartu]
104,82 90,16 62,29 129,33 112,46 144,47 0,81 0,80 0,43 uncharacterized membrane protein at1g16860-like gi|475588821|gb|EMT20984.1| hypothetical protein F775_26307 [Aegilops tauschii]
29,39 0,19 23,28 50,32 43,97 54,09 0,58 0,00 0,43 fbd-associated f-box protein at4g10400-like gi|326533704|dbj|BAK05383.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6,04 5,91 12,03 5,34 19,49 28,04 1,13 0,30 0,43 ubiquitin-60s ribosomal protein l40-like gi|474036729|gb|EMS53166.1| Ubiquitin
283,21 201,31 299,22 392,78 555,99 698,38 0,72 0,36 0,43 predicted protein gi|326530025|dbj|BAK08292.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
879,43 419,10 167,08 1079,07 327,91 390,77 0,81 1,28 0,43 disease resistance protein rpm1 gi|475530077|gb|EMT07852.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
27,44 23,14 21,91 39,04 57,68 51,36 0,70 0,40 0,43 chloroplast processing peptidase-like gi|357166896|ref|XP_003580905.1| PREDICTED: chloroplast processing peptidase
13,45 8,69 12,92 16,73 39,12 30,41 0,80 0,22 0,43 - - 
86,75 121,03 43,88 94,25 86,67 103,27 0,92 1,40 0,42 ring finger protein 44 gi|475565616|gb|EMT14836.1| RING finger protein 44 [Aegilops tauschii]
78,40 38,00 62,01 71,53 95,72 146,14 1,10 0,40 0,42 hypothetical protein TRIUR3_12718 gi|474072607|gb|EMS54437.1| hypothetical protein TRIUR3_12718 [Triticum urartu]
30,48 16,42 23,01 31,27 61,92 54,32 0,97 0,27 0,42 predicted protein gi|326521556|dbj|BAK00354.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
207,69 93,77 72,45 283,25 198,90 171,19 0,73 0,47 0,42 sucrose synthase 2 gi|474393599|gb|EMS65561.1| Sucrose synthase 2 [Triticum urartu]
20,21 8,16 18,38 29,01 26,62 43,47 0,70 0,31 0,42 nac domain-containing protein 94 gi|473995766|gb|EMS52014.1| Putative NAC domain
33,00 5,63 48,68 87,83 105,05 115,19 0,38 0,05 0,42 hypothetical protein F775_06785 gi|475623134|gb|EMT32116.1| hypothetical protein F775_06785 [Aegilops tauschii]
42,50 0,00 23,63 75,90 54,07 56,01 0,56 0,00 0,42 gata transcription factor 17 gi|475483398|gb|EMT03039.1| hypothetical protein F775_00576 [Aegilops tauschii]
72,01 84,14 64,60 133,65 116,67 154,06 0,54 0,72 0,42 hypothetical protein F775_23982 gi|475402479|gb|EMT00810.1| hypothetical protein F775_23982 [Aegilops tauschii]
25,60 27,27 28,14 38,46 78,24 67,17 0,67 0,35 0,42 polyubiquitin 10 gi|358332080|dbj|GAA27344.2| polyubiquitin
6,94 0,24 10,34 9,04 14,70 24,67 0,77 0,02 0,42 disease resistance protein rga2 gi|475584000|gb|EMT19640.1| hypothetical protein F775_12863 [Aegilops tauschii]
160,10 152,51 63,19 180,52 139,77 151,75 0,89 1,09 0,42 transcription factor bhlh35 gi|474431528|gb|EMS67977.1| Transcription factor bHLH35 [Triticum urartu]
4,50 5,74 10,04 12,13 30,00 24,15 0,37 0,19 0,42 mannan endo- -beta-mannosidase 1 gi|475619295|gb|EMT30727.1| Mannan endo
102,75 55,28 39,66 109,90 85,57 95,46 0,93 0,65 0,42 mature anther-specific protein lat61 
gi|326494988|dbj|BAJ85589.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326496082|dbj|BAJ90662.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,82 4,70 10,29 9,28 25,18 24,82 0,84 0,19 0,41 probable peptide nitrate transporter at1g22540-like gi|475623465|gb|EMT32229.1| Peptide transporter PTR1 [Aegilops tauschii]
90,36 64,84 125,04 116,58 192,25 301,92 0,78 0,34 0,41 hypothetical protein F775_17442 gi|475611105|gb|EMT27975.1| hypothetical protein F775_17442 [Aegilops tauschii]
1747,23 1599,76 922,48 2538,71 3807,62 2239,52 0,69 0,42 0,41 hypothetical protein F775_12464 gi|475555086|gb|EMT12363.1| hypothetical protein F775_12464 [Aegilops tauschii]
164,60 111,88 115,86 242,36 183,58 281,48 0,68 0,61 0,41 ndr1 hin1-like protein 2 gi|326531050|dbj|BAK04876.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
280,04 235,48 280,79 322,71 570,76 683,85 0,87 0,41 0,41 hypothetical protein F775_28834 gi|475624758|gb|EMT32741.1| hypothetical protein F775_28834 [Aegilops tauschii]
172,60 111,23 71,68 206,30 148,18 175,39 0,84 0,75 0,41 cyclin d2 gi|33324661|gb|AAQ08041.
33,92 29,01 45,20 53,56 69,09 110,65 0,63 0,42 0,41 chitinase-like protein 1 gi|475620628|gb|EMT31181.1| Endochitinase [Aegilops tauschii]
15,98 5,92 10,27 9,94 21,73 25,22 1,61 0,27 0,41 protein far-red elongated hypocotyl 3 gi|474274450|gb|EMS61036.1| hypothetical protein TRIUR3_24149 [Triticum urartu]
3,97 2,59 9,13 6,34 16,00 22,51 0,63 0,16 0,41 retrotransposon expressed gi|108706171|gb|ABF93966.1| retrotransposon protein, putative, unclassified, expressed [Oryza sativa Japonica Group]
286,47 207,78 140,15 317,11 236,41 345,48 0,90 0,88 0,41 hypothetical protein F775_32535 gi|475613551|gb|EMT28803.1| hypothetical protein F775_32535 [Aegilops tauschii]
1392,39 698,75 724,06 2376,01 1702,32 1790,22 0,59 0,41 0,40 phosphoenolpyruvate carboxykinase gi|326533036|dbj|BAJ93490.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
446,26 230,01 249,21 461,08 472,91 616,49 0,97 0,49 0,40 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475606267|gb|EMT26346.1| Putative LRR receptor
157,11 91,04 119,54 190,90 233,71 296,30 0,82 0,39 0,40 hydroxyanthranilate hydroxycinnamoyltransferase 3 
gi|326500398|dbj|BAK06288.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326506968|dbj|BAJ95561.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
75,87 53,03 41,55 183,19 175,08 106,11 0,41 0,30 0,39 phosphoenolpyruvate carboxykinase gi|326533036|dbj|BAJ93490.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,42 0,00 2,64 8,57 7,24 6,75 0,63 0,00 0,39 hypothetical protein F775_00576 gi|475483398|gb|EMT03039.1| hypothetical protein F775_00576 [Aegilops tauschii]
247,38 450,75 301,63 301,41 501,90 773,96 0,82 0,90 0,39 hypothetical protein F775_08591 gi|475578652|gb|EMT18156.1| hypothetical protein F775_08591 [Aegilops tauschii]
68,71 46,56 90,47 88,12 231,42 232,78 0,78 0,20 0,39 protein gamete expressed 1-like gi|473888137|gb|EMS48313.1| hypothetical protein TRIUR3_24934 [Triticum urartu]
495,89 180,06 80,66 469,43 203,74 207,80 1,06 0,88 0,39 hypothetical protein TRIUR3_25648 gi|473780285|gb|EMS46035.1| hypothetical protein TRIUR3_25648 [Triticum urartu]
22,21 8,99 15,29 19,04 31,54 39,46 1,17 0,29 0,39 predicted protein gi|326492664|dbj|
82,32 159,15 92,17 100,86 197,96 238,08 0,82 0,80 0,39 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475608274|gb|EMT26983.1| Putative LRR receptor
7,59 15,97 26,70 11,27 58,87 69,15 0,67 0,27 0,39 - - 
75,88 52,93 35,23 92,11 91,99 91,46 0,82 0,58 0,39 palmitoyl-protein thioesterase 1 gi|474399011|gb|EMS65899.1| Palmitoyl
Activado/Reprimido 48,59 142,28 66,44 46,55 145,66 172,75 1,04 0,98 0,38 nac domain-containing protein 7 gi|475573220|gb|EMT16679.1| NAC domain
182,48 197,92 204,88 273,95 404,22 533,03 0,67 0,49 0,38 mitochondrial chaperone bcs1-b 
gi|326495028|dbj|BAJ85610.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326505568|dbj|BAJ95455.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326534304|dbj|BAJ89502.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,00 0,53 7,03 17,01 18,24 18,38 0,82 0,03 0,38 vesicle transport v-snare 13 gi|474410298|gb|EMS66770.
842,22 19,60 318,55 1411,44 700,60 833,18 0,60 0,03 0,38 lectin-domain containing receptor kinase gi|473911921|gb|EMS49596.1| L
12,81 16,47 50,20 18,64 89,54 131,46 0,69 0,18 0,38 hypothetical protein F775_04699 gi|475454133|gb|EMT01782.1| hypothetical protein F775_04699 [Aegilops tauschii]
5,34 0,82 8,91 5,37 24,82 23,37 0,99 0,03 0,38 kinesin-like protein kifc3 gi|475567145|gb|EMT15201.1| Kinesin
72,76 50,47 45,23 70,91 75,53 118,56 1,03 0,67 0,38 growth-regulating factor 1 gi|308211041|gb|ADO21120.1| growth
8,23 6,44 21,37 10,83 36,01 56,03 0,76 0,18 0,38 transcription factor bhlh35 gi|326516812|dbj|BAJ96398.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,43 8,20 19,22 9,84 27,23 50,46 0,55 0,30 0,38 lecithin-cholesterol acyltransferase-like 1 gi|474202134|gb|EMS58552.1| Lecithin
10,26 2,74 20,47 14,91 38,58 53,73 0,69 0,07 0,38 disease resistance protein rga2 gi|474438412|gb|EMS68283.1| Disease resistance protein RGA2 [Triticum urartu]
37,18 57,78 116,33 48,43 141,59 306,13 0,77 0,41 0,38 disease resistance rpp13-like protein 1-like gi|474201516|gb|EMS58500.1| hypothetical protein TRIUR3_29729 [Triticum urartu]
10,47 35,90 41,35 18,78 87,98 109,00 0,56 0,41 0,38 palmitoyltransferase akr1 gi|326491055|dbj|BAK05627.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,92 8,73 5,71 18,17 36,33 15,07 0,77 0,24 0,38 hypothetical protein TRIUR3_04785 gi|474392021|gb|EMS65429.1| hypothetical protein TRIUR3_04785 [Triticum urartu]
56,36 0,38 23,55 70,76 59,67 62,20 0,80 0,01 0,38 loc100037813 precursor gi|474299509|gb|EMS61563.1| hypothetical protein TRIUR3_07765 [Triticum urartu]
636,35 522,87 216,81 490,69 349,82 572,78 1,30 1,49 0,38 non-symbiotic hemoglobin gi|475566186|gb|EMT14978.1| Non
26,67 44,27 19,82 47,47 52,59 52,74 0,56 0,84 0,38 hypothetical protein TRIUR3_29100 gi|474396577|gb|EMS65756.1| hypothetical protein TRIUR3_29100 [Triticum urartu]
57,63 25,60 30,98 59,40 85,43 82,41 0,97 0,30 0,38 dehydration-induced protein gi|120564759|gb|AAX94055.2| dehydration
66,52 15,17 38,37 64,85 79,36 102,31 1,03 0,19 0,37 30s ribosomal protein s16-like gi|357159167|ref|XP_003578361.1| PREDICTED: 30S ribosomal protein S16
27,82 29,99 24,96 38,24 63,86 66,63 0,73 0,47 0,37 peptide methionine sulfoxide reductase chloroplastic gi|474369383|gb|EMS63725.1| Peptide methionine sulfoxide reductase A4, chloroplastic [Triticum urartu]
127,50 65,18 68,53 144,75 237,03 183,14 0,88 0,27 0,37 nucleic acid binding protein gi|284810443|gb|ADB96021.1| putative nucleic acid binding protein [Freesia refracta]
39,97 49,07 31,00 34,54 70,39 82,86 1,16 0,70 0,37 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100842632 gi|357125987|ref|XP_003564670.1| 
35,20 78,47 256,94 36,34 218,06 688,29 0,97 0,36 0,37 heme oxygenase 1 gi|475605148|gb|EMT25973.1| hypothetical protein F775_06659 [Aegilops tauschii]
0,25 0,00 3,25 0,80 5,35 8,74 0,31 0,00 0,37 disease resistance protein rga2 gi|475589650|gb|EMT21232.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
1716,36 1605,54 1925,60 2071,38 4208,76 5184,76 0,83 0,38 0,37 probable nucleoredoxin 1-2-like gi|475557879|gb|EMT12941.1| Nucleoredoxin [Aegilops tauschii]
5,94 0,86 2,85 16,65 13,52 7,66 0,36 0,06 0,37 leucine-rich repeat-containing protein 40 gi|475582938|gb|EMT19292.1| Leucine
60,64 73,18 71,61 98,05 280,81 193,13 0,62 0,26 0,37 hypothetical protein F775_03349 gi|475542618|gb|EMT09998.1| hypothetical protein F775_03349 [Aegilops tauschii]
70,45 41,54 36,99 71,30 80,65 99,81 0,99 0,52 0,37 hypothetical protein TRIUR3_30411 gi|474036298|gb|EMS53112.1| hypothetical protein TRIUR3_30411 [Triticum urartu]
19,46 10,30 25,49 17,32 35,62 68,94 1,12 0,29 0,37 PREDICTED: uncharacterized protein LOC100845427 gi|357111946|ref|XP_003557771.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100845427 [Brachypodium distachyon]
138,05 93,53 75,17 126,89 198,18 203,70 1,09 0,47 0,37 hypothetical protein F775_20527 gi|475535363|gb|EMT08736.1| hypothetical protein F775_20527 [Aegilops tauschii]
13,31 9,79 7,79 13,05 30,84 21,12 1,02 0,32 0,37 probable receptor-like protein kinase at1g49730-like gi|357162818|ref|XP_003579533.1| 
27,65 104,77 214,13 36,30 380,32 581,89 0,76 0,28 0,37 purple acid phosphatase 2 gi|474139652|gb|EMS56489.1| Myosin
3,51 14,11 21,80 6,30 39,25 59,34 0,56 0,36 0,37 - - 
49,83 21,68 24,99 75,32 71,53 68,58 0,66 0,30 0,36 hypothetical protein TRIUR3_21755 gi|474402881|gb|EMS66189.1| hypothetical protein TRIUR3_21755 [Triticum urartu]
49,06 21,73 25,81 71,63 61,84 71,06 0,68 0,35 0,36 beta-galactosidase 9 gi|326497687|dbj|BAK05933.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
44,75 52,55 125,65 82,55 187,69 346,34 0,54 0,28 0,36 stress-induced-phosphoprotein 1 gi|473808485|gb|EMS46734.1| Stress
18,62 10,43 16,55 22,66 38,65 47,34 0,82 0,27 0,35 l-type lectin-domain containing receptor kinase -like gi|326525831|dbj|BAJ93092.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,17 17,78 13,95 10,29 32,49 40,07 0,70 0,55 0,35 
rdr3_orysj ame: full=probable rna-dependent rna 
polymerase 3 short= 3 gi|475569395|gb|EMT15752.1| 
4,46 5,02 13,15 8,87 21,21 37,80 0,50 0,24 0,35 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
13,95 1,40 26,56 31,80 59,70 76,57 0,44 0,02 0,35 glutamate receptor gi|475622394|gb|EMT31857.1| Glutamate receptor 2.5 [Aegilops tauschii]
563,96 791,13 450,50 563,23 1420,98 1298,90 1,00 0,56 0,35 ring-h2 zinc finger 
gi|326488081|dbj|BAJ89879.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326509645|dbj|BAJ87038.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326530522|dbj|BAJ97687.1| predicted protein [Horde
gi|326531256|dbj|BAK04979.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,22 3,22 6,85 5,75 25,60 19,85 0,73 0,13 0,34 f-box protein at4g09920-like gi|357127929|ref|XP_003565629.1| PREDICTED: F
148,92 104,75 49,53 174,43 115,58 143,89 0,85 0,91 0,34 boron transporter-like protein 2 gi|475527374|gb|EMT07454.1| Boron transporter
265,29 2,04 124,35 332,77 285,07 361,30 0,80 0,01 0,34 serine threonine protein kinase gi|474147743|gb|EMS56851.1| Cysteine
79,98 31,81 48,20 135,33 135,73 141,49 0,59 0,23 0,34 - - 
15,94 4,90 16,96 46,25 46,08 49,89 0,34 0,11 0,34 hypothetical protein TRIUR3_30330 gi|473890212|gb|EMS48591.1| hypothetical protein TRIUR3_30330 [Triticum urartu]
98,59 208,11 275,30 179,58 723,00 811,73 0,55 0,29 0,34 abc transporter b family member 19-like gi|326521274|dbj|BAJ96840.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
106,99 43,95 42,52 150,92 101,06 125,63 0,71 0,43 0,34 predicted protein gi|326506792|dbj|BAJ91437.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
123,70 89,81 54,06 198,73 130,84 160,11 0,62 0,69 0,34 respiratory burst oxidase homolog protein b-like gi|171903610|gb|ACB56482.1| respiratory burst oxidase
27,26 5,75 5,58 25,05 20,46 16,56 1,09 0,28 0,34 peroxidase 4-like gi|474413223|gb|EMS66985.1| Peroxidase 4 [Triticum urartu]
132,77 73,35 50,69 187,85 137,61 151,02 0,71 0,53 0,34 respiratory burst oxidase homolog protein b-like gi|475625338|gb|EMT32939.1| Respiratory burst oxidase
1469,19 316,25 501,47 1570,20 1237,79 1494,29 0,94 0,26 0,34 wall-associated receptor kinase 1 gi|475621970|gb|EMT31693.1| Wall
93,68 73,52 143,33 114,70 118,04 428,34 0,82 0,62 0,33 alkaline alpha-galactosidase seed imbibition protein gi|326495826|dbj|BAJ90535.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
39,68 51,73 31,27 55,18 65,00 93,73 0,72 0,80 0,33 
ethylene-responsive factor-like transcription factor 
erfl1b gi|84795246|gb|ABC65859.1| ethylene
133,56 24,17 22,42 204,34 59,08 67,28 0,65 0,41 0,33 predicted protein gi|326530936|dbj|BAK01266.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27,11 21,48 38,30 35,17 83,17 114,92 0,77 0,26 0,33 probable mitochondrial chaperone bcs1-b-like gi|326514618|dbj|BAJ96296.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24738,49 7314,82 1591,98 23296,81 9477,26 4800,40 1,06 0,77 0,33 phosphoethanolamine n-methyltransferase 1 gi|475596030|gb|EMT23240.1| Phosphoethanolamine N
50,90 75,51 51,66 59,51 212,90 155,86 0,86 0,35 0,33 replication protein a 70 kda dna-binding subunit gi|357134970|ref|XP_003569087.1| PREDICTED: replication protein A 70 kDa DNA
110,70 126,41 98,30 170,05 201,43 297,15 0,65 0,63 0,33 
lipoxygenase homology domain-containing protein 1-
like gi|326526311|dbj|BAJ97172.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,89 1,13 10,77 13,65 17,56 32,56 0,80 0,06 0,33 disease resistance protein rga2 gi|475589649|gb|EMT21231.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
11,50 12,89 7,44 14,61 36,72 22,51 0,79 0,35 0,33 ankyrin repeat-containing protein at3g12360-like gi|514734387|ref|XP_004957899.1| 
151,67 26,48 42,21 176,05 183,10 127,75 0,86 0,14 0,33 protein flowering locus t-like isoform 1 gi|357159389|ref|XP_003578431.1| PREDICTED: protein FLOWERING LOCUS T
22,01 6,09 7,96 24,33 32,67 24,09 0,90 0,19 0,33 predicted protein gi|326526983|dbj|BAK00880.1| predicted 
82,85 73,21 121,19 93,70 255,25 366,94 0,88 0,29 0,33 pumilio-like protein 12 gi|474188985|gb|EMS58040.1| Pumilio
616,70 444,47 886,73 956,26 1551,06 2689,39 0,64 0,29 0,33 calcium-dependent protein kinase 2-like gi|326516008|dbj|BAJ88027.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
15,80 14,91 13,62 28,05 54,58 41,43 0,56 0,27 0,33 
low quality protein: morc family cw-type zinc finger 
protein 3-like gi|475590923|gb|EMT21601.1| hypothetical protein F775_23955 [Aegilops tauschii]
745,41 429,59 1414,08 1162,59 3950,10 4301,36 0,64 0,11 0,33 membrane protein gi|326529277|dbj|BAK01032.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
3,83 7,41 14,16 9,29 25,45 43,55 0,41 0,29 0,33 myb transcription factor 1 gi|86129720|gb|ABC86569.1| MYB transcription factor TaMYB1 [Triticum aestivum]
74,78 48,55 138,65 85,02 204,60 426,43 0,88 0,24 0,33 flavonoid 3 -monooxygenase gi|474186018|gb|EMS57898.1| Flavonoid 3'
174,37 94,95 106,40 233,53 268,02 327,43 0,75 0,35 0,32 probable receptor protein kinase tmk1-like gi|475563608|gb|EMT14311.1| Putative receptor protein kinase TMK1 [Aegilops tauschii]
182,73 76,55 87,59 390,79 235,16 269,80 0,47 0,33 0,32 lipid-transfer protein dir1 gi|475417773|gb|EMT01021.1| hypothetical protein F775_16953 [Aegilops tauschii]
211,67 142,51 104,68 195,74 295,27 323,86 1,08 0,48 0,32 nodulin-like protein gi|475535363|gb|EMT08736.1| hypothetical protein F775_20527 
31,44 22,48 15,66 36,67 33,43 48,48 0,86 0,67 0,32 uncharacterized membrane protein at1g16860-like gi|475588821|gb|EMT20984.1| hypothetical protein F775_26307 [Aegilops tauschii]
358,19 363,31 189,28 903,44 765,32 588,72 0,40 0,47 0,32 phosphoenolpyruvate carboxykinase gi|475523057|gb|EMT06834.1| Phosphoenolpyruvate carboxykinase (ATP) [Aegilops tauschii]
24,27 27,70 43,65 32,03 42,76 136,20 0,76 0,65 0,32 alkaline alpha-galactosidase seed imbibition protein gi|475580688|gb|EMT18666.1| hypothetical protein F775_31371 [Aegilops tauschii]
28,50 18,32 11,63 29,28 32,76 36,35 0,97 0,56 0,32 Os03g0305200 
gi|115452561|ref|NP_001049881.1| Os03g0305200 [Oryza sativa Japonica Group] gi|108707724|gb|ABF95519.1| expressed 
protein [Oryza sativa Japonica Group] gi|113548352|dbj|BAF11795.1| 
gi|125585982|gb|EAZ26646.1| hypothetical protein OsJ_10549 [Oryza sativa Japonica Group] gi|215766180|dbj|BAG98408.1| 
unnamed protein product [Oryza sativa Japonica Group]
52,68 57,29 56,45 78,00 92,53 177,53 0,68 0,62 0,32 glycosyltransferase ago61 gi|383100764|emb|CCG47995.1| glycosyltransferase,
3,58 0,00 4,89 7,15 14,53 15,40 0,50 0,00 0,32 - - 
0,77 2,14 7,79 2,72 18,59 25,14 0,28 0,11 0,31 hypothetical protein F775_04699 gi|475454133|gb|EMT01782.1| hypothetical protein F775_04699 [Aegilops tauschii]
6,66 0,00 3,44 12,04 10,18 11,16 0,55 0,00 0,31 hypothetical protein TRIUR3_12734 gi|474212869|gb|EMS58919.1| hypothetical protein TRIUR3_12734 [Triticum urartu]
53,62 24,80 32,14 77,89 92,28 104,39 0,69 0,27 0,31 hypothetical protein F775_27301 gi|475562927|gb|EMT14165.1| hypothetical protein F775_27301 [Aegilops tauschii]
1391,38 343,66 459,18 1481,81 1166,64 1497,30 0,94 0,29 0,31 wall-associated receptor kinase 1 gi|475621970|gb|EMT31693.1| Wall
16,85 8,29 12,17 20,58 29,20 39,83 0,82 0,28 0,31 cellulose synthase-like family c1 protein gi|326506832|dbj|BAJ91457.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
52,09 51,74 41,04 71,13 146,60 134,85 0,73 0,35 0,30 bifunctional polymyxin resistance 
gi|326511389|dbj|BAJ87708.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326518909|dbj|BAJ92615.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,98 1,50 34,74 23,70 56,56 114,37 0,84 0,03 0,30 disease resistance protein rga2 gi|475607650|gb|EMT26780.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
24,49 21,10 12,57 34,17 33,60 41,39 0,72 0,63 0,30 
probable serine threonine-protein kinase at4g35230-
like gi|222613313|gb|EEE51445.1| hypothetical protein OsJ_32540 [Oryza sativa Japonica Group]
111,64 22,37 22,12 167,74 59,90 73,03 0,67 0,37 0,30 
pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1-
phosphotransferase subunit alpha-like gi|326498033|dbj|BAJ94879.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,81 9,95 15,24 9,23 22,67 50,33 0,96 0,44 0,30 glucan endo- -beta-glucosidase 8-like gi|474174360|gb|EMS57703.1| Glucan endo
13,87 42,88 9,78 22,08 29,37 32,64 0,63 1,46 0,30 e3 ubiquitin-protein ligase herc2 gi|475576079|gb|EMT17445.1| Putative E3 ubiquitin
21,41 14,08 17,45 36,41 50,95 58,30 0,59 0,28 0,30 hat family dimerisation domain containing protein gi|54287453|gb|AAV31197.1| putative polyprotein [Oryza sativa Japonica 
91,20 120,88 191,07 158,70 193,77 646,56 0,57 0,62 0,30 alkaline alpha-galactosidase seed imbibition protein gi|326495826|dbj|BAJ90535.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
47,88 25,22 23,55 55,05 55,73 80,19 0,87 0,45 0,29 fasciclin-like protein fla26 gi|115349936|gb|ABI95416.1| fasciclin
43,78 29,68 38,20 65,40 85,15 130,21 0,67 0,35 0,29 gibberellin receptor gid1l3 gi|475498168|gb|EMT04070.1| Putative gibberellin receptor GID1L3 
238,54 111,97 62,21 275,21 235,53 212,13 0,87 0,48 0,29 hypothetical protein F775_06000 gi|475605847|gb|EMT26211.1| hypothetical protein F775_06000 [Aegilops tauschii]
12,43 0,09 7,68 14,04 14,59 26,21 0,89 0,01 0,29 - - 
30,92 135,77 234,38 42,33 424,30 805,41 0,73 0,32 0,29 purple acid phosphatase 2 gi|474036631|gb|EMS53150.1| Purple acid phosphatase 2 [Triticum urartu]
85,60 71,31 33,66 124,80 137,88 115,68 0,69 0,52 0,29 predicted protein 
gi|326512026|dbj|BAJ95994.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326516132|dbj|BAJ88089.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326519110|dbj|BAJ96554.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
13,93 9,41 11,42 19,48 29,97 39,28 0,71 0,31 0,29 formin-like protein 1 gi|326534288|dbj|BAJ89494.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,94 8,83 9,26 14,41 25,26 31,93 1,04 0,35 0,29 
hydroxycinnamoyl-coenzyme a shikimate quinate 
hydroxycinnamoyltransferase-like 
gi|357118486|ref|XP_003560985.1| PREDICTED: hydroxycinnamoyl
like [Brachypodium distachyon]
49,76 36,55 80,37 64,71 202,14 277,57 0,77 0,18 0,29 bidirectional sugar transporter sweet17 gi|326516698|dbj|BAJ96341.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
321,79 186,57 31,59 334,52 174,95 109,28 0,96 1,07 0,29 2007234a chitinase a 
gi|326492516|dbj|BAK02041.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326500158|dbj|BAJ90914.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326501602|dbj|BAK02590.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
36,20 19,21 13,22 48,46 50,38 45,76 0,75 0,38 0,29 cellulose synthase a catalytic subunit 1 (udp-forming) gi|326495378|dbj|BAJ85785.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
42,47 110,62 147,37 47,79 276,19 511,89 0,89 0,40 0,29 serine threonine-protein kinase receptor gi|475622058|gb|EMT31725.1| Putative serine/threonine
45,34 37,94 25,74 70,18 90,78 89,86 0,65 0,42 0,29 fk506-binding protein 2-1 gi|474199132|gb|EMS58452.1| hypothetical protein TRIUR3_19465 [Triticum urartu]
219,38 62,16 56,20 290,34 435,60 196,94 0,76 0,14 0,29 acid phosphatase 1 gi|474074549|gb|EMS54507.1| Acid phosphatase 1 [Triticum urartu]
89,96 50,39 80,30 218,27 383,27 281,52 0,41 0,13 0,29 predicted protein gi|326491287|db
56,09 0,51 100,84 131,94 256,67 353,64 0,43 0,00 0,29 glutamate receptor gi|475622394|gb|EMT31857.1| Glutamate receptor 2.5 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 174,41 457,75 194,97 225,26 729,72 684,99 0,77 0,63 0,28 polyneuridine-aldehyde esterase-like gi|475577296|gb|EMT17765.1| hypothetical protein F775_21190 [Aegilops tauschii]
16,00 7,56 13,46 16,93 28,35 47,28 0,95 0,27 0,28 cytochrome p450 85a1 gi|475565145|gb|E
116,15 82,43 146,59 254,09 383,32 515,62 0,46 0,22 0,28 predicted protein gi|326518258|dbj|BAJ96526.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
76,27 45,09 20,02 87,57 49,54 70,47 0,87 0,91 0,28 65-kda microtubule-associated protein 7-like gi|475544302|gb|EMT10302.1| hypothetical protein F775_07635 [Aegilops tauschii]
4,36 3,38 16,29 3,62 15,50 57,49 1,21 0,22 0,28 
tpa: wall-associated receptor protein kinase family 
protein gi|475588022|gb|EMT20733.1| hypothetical protein F775_25844 [Aegilops tauschii]
127,97 760,55 1532,73 129,64 3039,17 5415,00 0,99 0,25 0,28 elmo domain-containing protein a gi|474384819|gb|EMS64847.1| hypothetical protein TRIUR3_25398 [Triticum urartu]
11,24 7,56 12,91 16,46 62,59 45,93 0,68 0,12 0,28 replication protein a 70 kda dna-binding subunit gi|474244734|gb|EMS59946.1| Replication protein A 70 kDa DNA
0,25 3,00 11,65 2,37 21,03 41,74 0,10 0,14 0,28 rna polymerase iii 
gi|115453445|ref|NP_001050323.1| Os03g0403100 [Oryza sativa Japonica Group] gi|108708688|gb|ABF96483.1| DNA
RNA polymerase III 130 kDa pol
Os03g0403100 [Oryza sativa Japonica Group]
5,09 0,47 1,43 9,08 8,59 5,13 0,56 0,05 0,28 protein far1-related sequence 5 gi|40644802|emb|CAE53909.1| putative SWIM protein [Triticum aestivum]
Reprimido/Activado 233,59 70,39 117,05 330,92 286,80 422,40 0,71 0,25 0,28 gdsl esterase lipase at1g09390-like gi|326494472|dbj|BAJ90505.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
150,62 74,36 60,62 193,59 149,81 218,92 0,78 0,50 0,28 hypothetical protein TRIUR3_32715 gi|474209279|gb|EMS58798.1| hypothetical protein TRIUR3_32715 [Triticum urartu]
332,83 288,86 208,11 404,90 506,18 753,15 0,82 0,57 0,28 low quality protein: tropinone reductase 1-like gi|326489591|dbj|BAK01776.1| 
94,00 85,88 194,94 75,40 362,71 708,02 1,25 0,24 0,28 flavonoid 3 -monooxygenase gi|474186018|gb|EMS57898.1| Flavonoid 3'
23,69 23,23 21,21 53,09 45,36 77,08 0,45 0,51 0,28 ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 21 gi|475474699|gb|EMT02542.1| Ubiquitin carboxyl
1,37 7,87 24,29 2,18 30,76 91,61 0,63 0,26 0,27 - - 
131,27 23,14 15,92 105,96 120,88 60,26 1,24 0,19 0,26 tubulin beta-2 chain 
gi|293331107|ref|NP_001167651.1| uncharacterized protein LOC100381281 [Zea mays] gi|194702760|gb|ACF85464.1| unknown 
[Zea mays] gi|414880072|tpg|DAA57203.1| TPA: beta tubulin6 isoform 1 [Zea mays] gi|414880073|tpg|
tubulin6 isoform 2 [Zea mays]
58,69 29,53 10,51 60,74 32,38 39,87 0,97 0,91 0,26 hypothetical protein F775_03433 gi|475620960|gb|EMT31294.1| hypothetical protein F775_03433 [Aegilops tauschii]
17,73 36,32 26,57 47,02 110,40 100,81 0,38 0,33 0,26 cell division protein aaa atpase family gi|326489603|dbj|BAK01782.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
22,20 26,48 86,65 43,68 73,90 329,79 0,51 0,36 0,26 hypothetical protein F775_02554 gi|475607537|gb|EMT26744.1| hypothetical protein F775_02554 [Aegilops tauschii]
26,04 9,72 19,73 29,64 69,49 75,38 0,88 0,14 0,26 ras-related protein rab11c-like gi|326521104|dbj|BAJ96755.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,87 1,37 22,27 55,81 101,79 85,76 0,45 0,01 0,26 hypothetical protein F775_24772 gi|475569767|gb|EMT15846.1| hypothetical protein F775_24772 [Aegilops tauschii]
312,60 1094,38 1013,15 896,57 1543,28 3910,97 0,35 0,71 0,26 
g-protein coupled receptor-associated sorting protein 
2 gi|307208149|gb|EFN85637.1| hypothetical protein 
47,37 19,67 25,57 73,44 77,70 99,00 0,64 0,25 0,26 xyloglucan 6-xylosyltransferase gi|326504972|dbj|BAK06777.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
433,68 196,69 294,98 837,93 800,22 1149,27 0,52 0,25 0,26 leucine-rich repeat extensin-like protein 6-like 
gi|326509563|dbj|BAJ86997.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326523927|dbj|BAJ96974.1|
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
18,81 8,32 13,81 83,48 29,40 53,91 0,23 0,28 0,26 - - 
366,52 165,88 250,55 500,93 776,31 987,02 0,73 0,21 0,25 probable glucuronosyltransferase os05g0123100-like gi|514743238|ref|XP_004960339.1| PREDICTED: probable glucuronosyltransferase Os05g0123100
23,30 20,00 17,17 49,43 61,03 68,60 0,47 0,33 0,25 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475560125|gb|EMT13485.1| Putative LRR receptor
643,34 1720,98 1067,25 1518,91 2303,51 4287,40 0,42 0,75 0,25 - - 
4,40 5,30 5,30 7,41 18,55 21,27 0,59 0,29 0,25 - - 
12,78 39,22 126,83 38,56 244,81 509,86 0,33 0,16 0,25 - - 
193,07 130,15 81,87 224,45 316,97 329,21 0,86 0,41 0,25 mlo-like protein 8 gi|310942466|dbj|BAJ24150.1| seven trans
9,72 6,67 8,04 10,38 41,24 32,35 0,94 0,16 0,25 hypothetical protein F775_01515 gi|475463485|gb|EMT02123.1| hypothetical protein F775_01515 [Aegilops tauschii]
69,79 36,59 33,91 119,38 131,75 136,52 0,58 0,28 0,25 hypothetical protein F775_27301 gi|475562927|gb|EMT14165.1| hypothetical protein F775_27301 [Aegilops tauschii]
777,67 460,79 69,40 817,13 417,55 280,17 0,95 1,10 0,25 2007234a chitinase a 
gi|326492516|dbj|BAK02041.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326500158|dbj|BAJ90914.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326501602|dbj|BAK02590.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
68,29 36,05 9,05 90,49 37,17 36,56 0,75 0,97 0,25 alpha-xylosidase 1-like gi|326507636|dbj|BAK0321
49,27 10,22 7,32 50,30 41,86 29,70 0,98 0,24 0,25 auxin-responsive protein iaa25 gi|475549888|gb|EMT11345.1| Auxin
13,06 34,31 15,99 29,41 57,61 65,18 0,44 0,60 0,25 ocs element-binding factor 1 gi|474357378|gb|EMS63169.1| Ocs element
1610,50 884,66 339,78 2119,80 1116,72 1387,00 0,76 0,79 0,24 
branched-chain-amino-acid aminotransferase-like 
protein chloroplastic gi|326519646|dbj|BAK00196.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
286,00 220,95 106,91 374,98 361,87 438,77 0,76 0,61 0,24 tissue-ubiquitous beta-amylase 2 
gi|3334120|sp|P93594.1|AMYB_WHEAT RecName: Full=Beta
gi|1771782|emb|CAA67128.1| beta
50,19 33,02 39,04 93,43 183,70 160,57 0,54 0,18 0,24 lipid-transfer protein dir1 gi|473736038|gb|EMS45273.1| Putative lipid
107,18 23,98 73,53 22,87 276,16 303,29 4,69 0,09 0,24 - - 
19,77 69,93 19,66 61,16 112,15 81,23 0,32 0,62 0,24 - - 
23,23 77,88 208,78 64,12 377,51 864,21 0,36 0,21 0,24 s-type anion channel slah3 gi|474071735|gb|EMS54349.1| S
33,08 2,08 18,36 100,47 78,32 76,03 0,33 0,03 0,24 hypothetical protein TRIUR3_19286 gi|473887298|gb|EMS48236.1| hypothetical protein TRIUR3_19286 [Triticum urartu]
105,42 39,24 5,09 107,57 40,83 21,07 0,98 0,96 0,24 hypothetical protein TRIUR3_21314 gi|473808254|gb|EMS46720.1| hypothetical protein TRIUR3_21314 [Triticum urartu]
171,97 99,66 74,16 384,36 291,89 310,26 0,45 0,34 0,24 bowman-birk type trypsin inhibitor-like gi|326489155|dbj|BAK01561.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
48,81 70,19 61,08 90,29 201,01 256,70 0,54 0,35 0,24 nbs-lrr disease resistance protein homologue gi|475543880|gb|EMT10226.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Aegilops tauschii]
28,62 20,84 16,28 34,65 31,39 68,56 0,83 0,66 0,24 cs 5 gi|475546502|gb|EMT10696.1| 
71,51 110,44 64,00 85,89 355,34 270,26 0,83 0,31 0,24 replication protein a 70 kda dna-binding subunit gi|357134970|ref|XP_003569087.1| PREDICTED: replication protein A 70 kDa DNA
12,43 8,82 8,62 19,18 24,41 36,45 0,65 0,36 0,24 Formimidoyltransferase-cyclodeaminase gi|475572114|gb|EMT16419.1| 
140,65 113,54 54,82 104,03 136,54 231,91 1,35 0,83 0,24 actin depolymerization factor-like protein gi|1381154|gb|AAC49404.1| WCOR719 [Triticum aestivum]
59,93 75,75 27,50 85,40 78,20 116,46 0,70 0,97 0,24 premnaspirodiene oxygenase gi|326522110|dbj|BAK04183.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
118,09 60,05 96,22 175,98 337,17 409,82 0,67 0,18 0,23 mitochondrial chaperone bcs1-b gi|475616548|gb|EMT29803.1| Putative mitochondrial 
15,89 69,83 187,42 58,02 374,63 798,69 0,27 0,19 0,23 tellurite resistance protein teha gi|475536127|gb|EMT08868.1| Tellurite resistance protein tehA [Aegilops tauschii]
22,74 7,55 8,91 43,21 26,83 38,33 0,53 0,28 0,23 ferric-chelate reductase 1 gi|475425909|gb|EMT01101.1| Ferric
13,72 14,18 15,98 40,17 110,65 69,13 0,34 0,13 0,23 poly (adp-ribose) polymerase 2-a gi|474201429|gb|EMS58498.1| Poly [ADP
2,82 8,97 4,65 10,00 12,84 20,22 0,28 0,70 0,23 - - 
6,54 21,19 68,05 24,76 136,14 312,79 0,26 0,16 0,22 s-type anion channel slah3 gi|474071735|gb|EMS54349.1| S
125,25 49,66 70,91 174,21 252,25 326,92 0,72 0,20 0,22 - - 
0,35 2,64 11,67 0,51 35,59 54,00 0,69 0,07 0,22 nac domain-containing protein 8 gi|473727711|gb|EMS45068.1| NAC 
464,27 236,21 285,44 863,67 911,47 1324,05 0,54 0,26 0,22 receptor-like protein kinase herk 1 gi|475441484|gb|EMT01451.1| Receptor
106,96 104,08 59,89 276,21 197,40 277,97 0,39 0,53 0,22 lob domain-containing protein 39-like gi|326500792|dbj|BAJ95062.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,77 3,45 15,09 61,07 61,86 70,11 0,41 0,06 0,22 - - 
13,80 6,09 3,92 21,94 31,33 18,47 0,63 0,19 0,21 predicted protein gi|326526983|dbj|BAK00880.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
75,25 32,94 42,54 117,17 107,59 200,51 0,64 0,31 0,21 fasciclin-like protein fla26 gi|115349936|gb|ABI95416.1| fasciclin
15,89 7,21 4,41 17,51 15,66 20,88 0,91 0,46 0,21 protein far1-related sequence 3 gi|475536083|gb|EMT08855.1| hypothetical protein F775_27430 [Aegilops tauschii]
23,73 0,09 13,94 60,89 58,10 66,16 0,39 0,00 0,21 hypothetical protein F775_00410 gi|475610745|gb|EMT27840.1| hypothetical protein F775_00410 [Aegilops tauschii]
2396,41 2131,57 919,62 4359,40 4079,59 4369,64 0,55 0,52 0,21 delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase-like gi|475574011|gb|EMT16872.1| Delta
29,79 13,12 10,74 28,69 25,94 51,14 1,04 0,51 0,21 xylan synthase gi|472232590|emb|CCV01570.1| GT43_2B [Triticum aestivum]
4,81 1,43 2,00 7,90 10,66 9,57 0,61 0,13 0,21 retrotransposon unclassified gi|77548528|gb|A
22,53 19,24 5,76 24,70 39,92 28,03 0,91 0,48 0,21 hypothetical protein TRIUR3_23678 gi|474241441|gb|EMS59804.1| hypothetical protein TRIUR3_23678 [Triticum urartu]
255,81 136,71 211,77 399,40 683,81 1034,07 0,64 0,20 0,20 mitochondrial chaperone bcs1-b gi|475616548|gb|EMT29803.1| Putative mitochondrial chaperone BCS1
5,87 8,34 38,05 8,12 89,75 185,94 0,72 0,09 0,20 hypothetical protein TRIUR3_07479 gi|474159833|gb|EMS57242.1| hypothetical protein TRIUR3_07479 [Triticum urartu]
20,35 14,42 7,08 33,58 54,90 34,80 0,61 0,26 0,20 nac domain-containing protein 8 gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC domain
21,30 18,54 8,03 27,52 24,60 39,88 0,77 0,75 0,20 growth-regulating factor 4-like gi|475523263|gb|EMT06854.1| hypothetical protein F775_52301 [Aegilops tauschii]
26,41 6,11 14,87 55,51 61,31 74,45 0,48 0,10 0,20 predicted protein gi|326523169|dbj|
0,52 3,23 59,71 2,95 112,79 300,32 0,18 0,03 0,20 - - 
28,50 46,24 44,62 26,50 183,95 225,13 1,08 0,25 0,20 u-box domain-containing protein 33 gi|475525342|gb|EMT07150.1| U
2,14 1,76 3,40 2,18 13,57 17,38 0,98 0,13 0,20 - - 
Activado/Reprimido 141,93 266,79 48,97 353,60 356,81 251,62 0,40 0,75 0,19 
hydroxycinnamoyl-coenzyme a shikimate quinate 
hydroxycinnamoyltransferase-like gi|475427112|gb|EMT01131.1| Anthranilate N
9,41 12,93 16,71 15,93 111,98 87,14 0,59 0,12 0,19 cytochrome p450 71c1 gi|475532310|gb|EMT08215.1| Cytochrome P450 71C1 [Aegilops tauschii]
214,96 166,65 96,78 258,99 350,87 510,24 0,83 0,47 0,19 glucuronoxylan 4-o-methyltransferase 1-like gi|326501626|dbj|BAK02602.1| predicted protein [Hordeum vulgare
2,24 1,51 3,70 3,24 11,29 19,87 0,69 0,13 0,19 homeobox-leucine zipper protein roc4 gi|475486611|gb|EMT03247.1| Homeobox
7,20 3,36 2,12 8,70 18,84 11,61 0,83 0,18 0,18 - - 
27,25 52,81 42,48 33,10 156,73 232,35 0,82 0,34 0,18 hypothetical protein F775_31694 gi|475584207|gb|EMT19700.1| hypothetical protein F775_31694 [Aegilops tauschii]
7,58 5,10 3,01 6,88 13,32 16,49 1,10 0,38 0,18 hypothetical protein TRIUR3_01733 gi|474353468|gb|EMS63052.1| hypothetical protein TRIUR3_01733 [Triticum urartu]
36,59 64,67 35,86 17,95 82,66 196,94 2,04 0,78 0,18 lrr receptor-like serine threonine-protein kinase gi|475593076|gb|EMT22265.1| Putative LRR receptor
22,16 0,19 8,23 18,80 21,87 45,35 1,18 0,01 0,18 hypothetical protein TRIUR3_33105 gi|474054701|gb|EMS53762.1| hypothetical protein TRIUR3_33105 [Triticum urartu]
3,87 7,63 147,96 5,27 274,76 821,21 0,73 0,03 0,18 ring-h2 finger protein atl3f gi|475595610|gb|EMT23096.1| RING
41,27 25,05 17,74 65,66 101,09 98,79 0,63 0,25 0,18 protein transparent testa 12 gi|475559065|gb|EMT13258.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Aegilops tauschii]
54,14 74,05 17,27 133,23 110,93 96,21 0,41 0,67 0,18 ureide permease expressed gi|326497005|dbj|BAK02087.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,46 12,68 16,62 22,73 95,60 92,72 0,64 0,13 0,18 hypothetical protein TRIUR3_32658 gi|474346131|gb|EMS62831.1| hypothetical protein TRIUR3_32658 [Triticum urartu]
/Activado 51,68 14,48 18,00 85,29 59,47 101,06 0,61 0,24 0,18 ferric-chelate reductase 1-like gi|475425909|gb|EMT01101.1| Ferric
36,28 69,47 52,17 67,96 149,84 295,08 0,53 0,46 0,18 anthocyanin regulatory c1 protein gi|475526024|gb|EMT07248.1| Anthocyanin regulatory C1 protein [Aegilops tauschii]
126,14 172,73 8,56 140,47 163,88 48,42 0,90 1,05 0,18 acc oxidase gi|475463552|gb|EMT021
185,50 66,37 56,16 293,51 285,25 324,45 0,63 0,23 0,17 leucine-rich repeat extensin-like protein 4-like 
gi|326494106|dbj|BAJ85515.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|343488691|gb|AEM45793.1| putative 
leucine-rich repeat/extensin 1 protein [Hordeum vulgar
598,37 401,23 171,08 937,87 1048,29 994,70 0,64 0,38 0,17 delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase-like gi|475574011|gb|EMT16872.1| Delta
4,26 7,08 6,68 6,96 10,03 39,06 0,61 0,71 0,17 wall-associated receptor kinase 5 gi|474115177|gb|EMS55833.1| Wall
7,58 4,71 5,21 20,00 33,08 30,97 0,38 0,14 0,17 galacturonosyltransferase 8-like gi|357124733|ref|XP_003564052.1| PREDICTED: 
30,87 47,12 21,06 44,72 94,38 126,06 0,69 0,50 0,17 aspartic proteinase nepenthesin-2 precursor gi|326529727|dbj|BAK04810.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
8,15 8,44 103,48 6,02 218,55 714,37 1,36 0,04 0,14 ring-h2 finger protein atl3f gi|475595610|gb|EMT23096.1| RING
0,85 1,63 2,25 2,31 6,17 15,68 0,37 0,26 0,14 methylglutaconyl- mitochondrial gi|474367514|gb|EMS63583.1| Methylglutaconyl
1,20 4,97 9,90 1,37 15,49 69,16 0,88 0,32 0,14 beta-d-xylosidase 7 gi|475490454|gb|EMT03500.1| Putative beta
891,80 157,44 32,96 599,16 377,05 239,15 1,49 0,42 0,14 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
1,09 1,24 2,39 3,90 31,32 17,38 0,28 0,04 0,14 proliferating cell nuclear antigen gi|475601748|gb|EMT24925.1| Proliferating cell nuclear antigen [Aegilops tauschii]
2,10 1,42 2,37 5,67 21,29 17,51 0,37 0,07 0,14 hypothetical protein TRIUR3_02489 gi|473780466|gb|EMS46043.1| hypothetical protein TRIUR3_02489 [Triticum urartu]
41,04 14,19 3,16 49,77 11,11 23,56 0,82 1,28 0,13 Apyrase gi|475598892|gb|EMT24071.1| Apyrase [Aegilops tauschii]
21,47 26,46 16,21 20,68 109,16 121,83 1,04 0,24 0,13 ethylene-responsive transcription factor erf003-like 
gi|242077470|ref|XP_002448671.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g031230 [Sorghum bicolor] 
gi|241939854|gb|EES12999.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_06g031230 [Sorghum bicolor]
60,93 17,22 4,79 60,43 43,42 36,92 1,01 0,40 0,13 protein transparent testa 12 gi|474420122|gb|EMS67482.1| Protein TRANSPARENT TESTA 12 [Triticum urartu]
37,17 18,73 6,36 69,58 55,88 50,37 0,53 0,34 0,13 glyco_hydro_1 domain-containing protein gi|310656759|gb|ADP02193.1| Glyco_hydro_1 domain
12,15 33,14 48,01 49,00 114,66 391,48 0,25 0,29 0,12 hypothetical protein TRIUR3_22156 gi|474390746|gb|EMS65282.1| hypothetical protein TRIUR3_22156 [Triticum urartu]
1,23 1,53 1,65 0,79 10,93 13,71 1,56 0,14 0,12 nitrate transporter gi|474210178|gb|EMS58823.1| Nitrate transporter 1.2 [Triticum urartu]
14,51 14,57 26,31 79,72 140,80 222,08 0,18 0,10 0,12 bpi lbp family protein at3g20270-like gi|326488075|dbj|BAJ89876.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
27,48 26,27 3,86 56,18 40,32 32,89 0,49 0,65 0,12 - - 
6,70 5,33 2,05 7,09 9,84 18,44 0,94 0,54 0,11 
iaas_wheat ame: full=endogenous alpha-amylase 
subtilisin inhibitor ame: full=wasi gi 
gi|123975|sp|P16347.1|IAAS_WHEAT RecName: Full=Endogenous alpha
gi|225042|prf||1207200A alpha amylase inhibitor
2,08 6,09 2,84 6,87 31,99 26,10 0,30 0,19 0,11 proliferating cell nuclear antigen gi|475601748|gb|EMT24925.1| Proliferating cell nuclear antigen [Aegilops tauschii]
4,54 6,94 1,12 3,79 3,78 11,07 1,20 1,83 0,10 histone acetyltransferase hac5 gi|475621357|gb|EMT31445.1| Histone acetyltransferase HAC5 [Aegilops tauschii]
4,21 3,87 8,03 9,94 94,56 86,69 0,42 0,04 0,09 glutathione s-transferase gi|475612065|gb|EMT28293.1| hypothetical protein F775_28363 [Aegilops tauschii]
10,96 4,00 0,91 9,53 17,45 9,95 1,15 0,23 0,09 6-phosphogluconate decarboxylating gi|474236708|gb|EMS59591.1| hypothetical protein TRIUR3_11532 [Triticum urartu]
27,28 12,19 14,56 122,53 156,96 164,04 0,22 0,08 0,09 peroxidase 18-like 
gi|326513532|dbj|BAJ87785.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326513798|dbj|BAJ87917.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,74 6,72 1,14 3,53 15,11 13,12 2,19 0,44 0,09 aspartic proteinase nepenthesin-1-like gi|357113696|ref|XP_003558637.1| PREDICTED: aspartic proteinase nepenthesin
3,72 6,05 0,92 10,02 8,57 10,61 0,37 0,71 0,09 predicted protein gi|326521556|dbj|BAK00354.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,14 7,06 1,37 22,93 28,93 15,98 0,62 0,24 0,09 - - 
331,55 202,13 14,91 403,82 299,66 183,21 0,82 0,67 0,08 acid phosphatase 1 gi|475584251|gb|EMT19717.1| Acid phosphatase 1 [Aegilops tauschii]
1,79 1,13 2,25 2,63 24,04 27,69 0,68 0,05 0,08 nitrate transporter gi|474210178|gb|EMS58823.1| Nitrate transporter 1.2 [Triticum urartu]
16,16 19,72 2,49 19,01 70,96 32,16 0,85 0,28 0,08 gdsl esterase lipase at4g28780-like gi|326517344|dbj|BAK00039.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
366,09 228,14 15,05 447,98 347,50 215,44 0,82 0,66 0,07 acid phosphatase 1 gi|475584251|gb|EMT19717.1| Acid phosphatase 1 [Aegilops tauschii]
5,91 3,15 1,38 17,32 9,11 19,85 0,34 0,35 0,07 hypothetical protein F775_43654 gi|475626097|gb|EMT33198.1| hypothetical protein F775_43654 [Aegilops tauschii]
5,25 92,57 3,45 19,11 123,27 61,38 0,27 0,75 0,06 - - 
12,02 2,01 2,92 35,41 49,52 53,41 0,34 0,04 0,05 predicted protein 
gi|326522823|dbj|BAJ88457.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326523543|dbj|BAJ92942.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
206,36 127,77 4,22 241,08 155,88 87,57 0,86 0,82 0,05 acid phosphatase 1 gi|474423250|gb|EMS67586.1| Acid phosphatase 1 [Triticum urartu]
0,49 0,00 0,26 2,33 6,88 7,64 0,21 0,00 0,03 - - 
1,34 1,67 1,57 29,31 34,94 48,47 0,05 0,05 0,03 - - 
0,80 0,38 0,93 27,35 38,66 59,99 0,03 0,01 0,02 protein far1-related sequence 5-like gi|357167741|ref|XP_003581310.1| PREDICTED: protein FAR1
2,63 6,62 8,19 2,13 168,39 815,77 1,24 0,04 0,01 
ribose-phosphate pyrophosphokinase chloroplastic-
like gi|326488559|dbj|BAJ93948.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
15,85 131,64 139,25 33,14 3501,07 17898,72 0,48 0,04 0,01 
ribose-phosphate pyrophosphokinase chloroplastic-
like gi|326488559|dbj|BAJ93948.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,60 0,09 0,23 48,28 63,29 87,51 0,01 0,00 0,00 - - 
2,82 1,44 0,00 2,07 2,65 5,50 1,36 0,54 0,00 - - 
0,49 0,22 0,00 20,51 36,14 59,93 0,02 0,01 0,00 potassium transporter 12 gi|475416643|gb|EMT01000.1| Putative potassium transporter 12 [Aegilops tauschii]
    
Activado/Reprimido 0,52 454,67 125,85 0,82 1,49 0,76 0,64 306,07 166,10 
l-type lectin-domain containing receptor 
kinase -like gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L
2,43 93,02 106,34 2,05 2,84 0,76 1,19 32,71 140,00 f-box protein at5g67140-like gi|475564554|gb|EMT14558.1| hyp
11,63 178,51 223,26 5,04 5,88 1,79 2,31 30,34 124,44 reverse transcriptase gi|31126723|gb|AAP44645.1| putative reverse transcriptase [Oryza sativa Japonica GroActivado]
Activado/Reprimido 100,14 4784,57 3502,00 55,06 77,24 29,96 1,82 61,94 116,90 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 40,52 1693,97 1183,81 15,57 25,66 10,72 2,60 66,03 110,39 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 0,00 291,79 59,34 1,17 0,78 0,55 0,00 376,40 108,60 hypothetical protein TRIUR3_12653 gi|474389567|gb|EMS65232.1| hypothetical protein TRIUR3_12653 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 49,11 1932,81 1692,32 21,92 34,65 15,75 2,24 55,78 107,42 hypothetical protein F775_22623 gi|475624699|gb|EMT32716.1| hypothetical protein F775_22623 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 0,49 26,51 22,98 0,57 0,55 0,24 0,87 48,05 95,74 
malonyl-coenzyme a:anthocyanin 3-o-
glucoside-6 -o-malonyltransferase gi|473787148|gb|EMS46259.1| Malonyl
14,96 205,00 249,22 6,08 10,38 3,10 2,46 19,74 80,39 f-box protein at5g67140-like gi|357118621|ref|XP_003561050.1| PREDICTED: F
411,75 3248,62 3340,81 160,28 240,56 46,28 2,57 13,50 72,18 prolyl endopeptidase-like gi|326512690|dbj|BAK032
Activado/Reprimido 2,47 135,54 107,05 1,10 3,44 1,54 2,24 39,45 69,60 protein argonaute 1a gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein argonaute 1A [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 0,00 192,20 51,40 0,54 0,46 0,76 0,00 413,98 67,83 
l-type lectin-domain containing receptor 
kinase gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L
60,54 130,20 290,55 39,86 31,07 4,31 1,52 4,19 67,36 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc transport
dicoccoides] gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
Activado/Reprimido 0,49 43,60 33,11 0,00 1,44 0,50 #¡DIV/0! 30,29 66,64 protein argonaute 1a gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein argonaute 1A [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 220,31 2593,26 2365,51 100,14 156,12 35,60 2,20 16,61 66,44 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
839,73 8671,43 9962,91 395,23 608,80 157,37 2,12 14,24 63,31 prolyl endopeptidase-like gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 235,52 2300,29 2220,06 111,44 151,27 35,15 2,11 15,21 63,15 prolyl endopeptidase gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 221,26 4479,53 3293,11 95,93 153,70 55,21 2,31 29,14 59,65 retrotransposon unclassified gi|116311095|emb|CAH68023.1| 
1,02 23,35 26,13 0,32 0,51 0,50 3,22 45,73 51,96 hypothetical protein TRIUR3_01652 gi|474004878|gb|EMS52366.1| hypothetical protein TRIUR3_01652 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 6,06 266,54 222,11 2,55 8,49 5,09 2,37 31,41 43,65 hypothetical protein F775_22622 gi|475624698|gb|EMT32715.1| hypothetical protein F775_22622 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 159,37 4624,56 3871,93 99,58 215,78 89,13 1,60 21,43 43,44 hypothetical protein TRIUR3_01652 gi|474004878|gb|EMS52366.1| hypothetical protein TRIUR3_01652 [Triticum urartu]
47,86 3239,28 3463,71 21,22 61,07 82,19 2,26 53,04 42,14 hypothetical protein F775_22622 gi|475624698|gb|EMT3
Activado/Reprimido 53,47 743,53 562,87 28,84 34,49 13,56 1,85 21,56 41,52 glycine-rich rna-binding protein grp1a gi|399886791|gb|AFP52931.1| RBP1 [Hordeum vulgare]
primido 12,92 366,93 282,76 5,42 16,49 6,90 2,38 22,25 40,97 hypothetical protein F775_17324 gi|475624697|gb|EMT32714.1| hypothetical protein F775_17324 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 93,90 1629,94 1323,24 52,12 96,62 35,88 1,80 16,87 36,88 hypothetical protein TRIUR3_12849 gi|473826933|gb|EMS47151.1| hypothetical protein TRIUR3_12849 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 3,42 124,03 103,04 1,45 1,80 2,81 2,35 69,04 36,61 disease resistance protein rpm1 gi|474368921|gb|EMS63672.1| Disease resistance protein RPM1 [Triticum urartu]
188,13 453,25 602,34 98,56 43,24 21,55 1,91 10,48 27,95 nicotianamine aminotransferase 
gi|6469089|dbj|BAA87054.1| nicotianamine aminotransferase [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326496340|dbj|BAJ94632.1| 
predicted protein [Hordeum 
1,37 26,56 48,79 2,08 1,63 1,78 0,66 16,30 27,41 hypothetical protein TRIUR3_34472 gi|474403284|gb|EMS66283.1| hypothetical protein TRIUR3_34472 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 0,00 9,13 5,94 0,00 0,00 0,23 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 25,39 - - 
6,12 110,93 123,75 3,91 3,90 4,89 1,56 28,41 25,29 
myb-like dna-binding domain-containing 
protein gi|475588249|gb|EMT20801.1| hypothetical protein F775_22357 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 276,37 2741,65 2209,08 119,16 185,78 97,89 2,32 14,76 22,57 glycine-rich rna-binding protein grp1a gi|475621150|gb|EMT31367.1| Glycine
20,53 114,99 138,44 17,43 18,67 6,33 1,18 6,16 21,86 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc transporter ZIP [Triticum aestivum] 
dicoccoides] gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
Activado/Reprimido 12,02 341,93 244,99 6,14 20,01 11,22 1,96 17,09 21,83 - - 
Activado/Reprimido 16,19 172,91 157,14 8,40 14,43 7,23 1,93 11,98 21,74 - - 
78,17 742,35 880,50 63,48 59,09 41,29 1,23 12,56 21,33 
ulp1 protease c-terminal catalytic domain 
containing expressed gi|475480378|gb|EMT02835.1| hypothetical protein F775_25104 [Aegilops tauschii]
114,95 357,37 643,55 30,66 76,92 30,26 3,75 4,65 21,27 membrane protein gi|475582415|gb|EMT19120.1| Putative membra
Activado/Reprimido 24,43 243,27 221,98 12,33 17,88 10,55 1,98 13,60 21,03 hypothetical protein TRIUR3_12850 gi|473826934|gb|EMS47152.1| hypothetical protein TRIUR3_12850 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 8,21 181,25 156,21 3,46 13,41 7,49 2,37 13,52 20,85 hypothetical protein F775_22624 gi|475624705|gb|EMT32722.1| hypothetical protein F775_22624 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 12,11 125,89 79,10 6,87 9,35 3,87 1,76 13,46 20,46 disease resistance protein rpm1 gi|475619638|gb|EMT30833.1| hypothetical protein F775_52654 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 101,53 1613,09 1466,36 38,43 130,15 72,11 2,64 12,39 20,33 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 8,57 352,43 340,41 5,58 29,77 18,22 1,54 11,84 18,68 hypothetical protein F775_22624 gi|475624705|gb|EMT32722.1| hypothetical protein F775_22624 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 49,57 527,48 469,85 36,97 41,37 25,61 1,34 12,75 18,34 hypothetical protein F775_17324 gi|475624697|gb|EMT32714.1| hypothetical protein F775_17324 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 277,40 4469,35 3207,44 116,78 481,45 178,28 2,38 9,28 17,99 zinc transporter 1 gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc transporter 1 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 10,46 124,88 114,56 4,39 8,91 6,59 2,39 14,02 17,38 nuclear pore complex protein gi|475518275|gb|EMT06181.1| Nuclear pore complex protein [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 142,02 766,26 678,82 64,93 87,24 40,40 2,19 8,78 16,80 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC101763807 gi|514825064|ref|XP_004987189.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101763807 [Setaria italica]
55,74 808,51 1536,74 40,31 83,38 96,94 1,38 9,70 15,85 hypothetical protein TRIUR3_34472 gi|474403284|gb|EMS66283.1| hypothetical protein TRIUR3_34472 [Triticum urartu]
2,03 14,11 16,74 0,28 1,23 1,73 7,18 11,44 9,69 cobw domain-containing protein 1-like gi|326529359|dbj|BAK01073.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
11,30 24,72 17,71 4,79 2,33 1,85 2,36 10,59 9,56 disease resistance protein rga4 gi|475467648|gb|EMT02244.1| Putative disease resistance protein RGA4 [Aegilops tauschii]
899,84 604,32 683,87 346,71 292,07 73,31 2,60 2,07 9,33 af308474_1 asparaginase gi|326514732|dbj|BAJ99727.1| predict
3,34 72,03 19,89 0,00 2,31 2,15 #¡DIV/0! 31,24 9,23 
methyl- -binding domain-containing protein 
2 gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl
1,09 29,74 4,56 2,04 3,96 0,52 0,53 7,51 8,82 
cbs domain-containing protein cbscbspb3-
like gi|514787504|ref|XP_004971347.1| PREDICTED: CBS domain
228,70 196,60 215,10 82,08 122,36 28,03 2,79 1,61 7,67 af308474_1 asparaginase gi|326514732|dbj|BAJ99727.1| predicted p
126,99 279,64 269,47 83,28 61,95 35,48 1,52 4,51 7,59 nicotianamine aminotransferase gi|474113635|gb|EMS55745.1| Nicotianamine aminotransferase A [Triticum urartu]
4,46 46,04 24,98 3,53 8,28 3,91 1,26 5,56 6,39 
probable auxin efflux carrier component 4-
like gi|357154216|ref|XP_003576710.1| PREDICTED: probable auxin efflux carrier component 4
65,22 95,03 204,84 61,93 39,50 32,12 1,05 2,41 6,38 
aldehyde dehydrogenase family 2 member 
c4 gi|326497443|dbj|BAK05811.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
26,11 158,13 155,34 16,32 29,26 24,65 1,60 5,40 6,30 - - 
5,33 40,73 10,51 1,45 1,58 1,70 3,68 25,83 6,20 
methyl- -binding domain-containing protein 
2 gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl
3,96 29,18 9,08 4,66 4,29 1,49 0,85 6,80 6,07 - - 
441,83 252,84 29,85 87,90 15,97 4,99 5,03 15,83 5,98 tyrosine n-monooxygenase gi|475566082|gb|EMT14944.1| Tyrosine N
29,88 172,22 168,23 20,89 23,90 28,84 1,43 7,21 5,83 protein argonaute 2 gi|474366695|gb|EMS63517.1| Protein argonaute 2 [Triticum urartu]
11,13 198,15 277,17 14,91 38,01 47,63 0,75 5,21 5,82 transposon pong sub-class gi|514795812|ref|XP_004973393.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101786892 [Setaria italica]
713,01 404,52 194,52 424,24 158,00 33,89 1,68 2,56 5,74 ent-kaurene synthase-like protein 3 gi|475570170|gb|EMT15962.1| Ent-
9,54 25,36 19,12 3,37 0,31 3,42 2,83 82,99 5,60 
serine threonine-protein kinase-like protein 
ccr3 gi|473811880|gb|EMS46805.1| Putative serine/threonine
14,31 25,93 30,39 6,08 6,56 5,46 2,35 3,95 5,56 - - 
37,53 691,61 380,08 66,58 320,28 68,86 0,56 2,16 5,52 hypothetical protein F775_24243 gi|475605081|gb|EMT25947.1| hypothetical protein F775_24243 [Aegilops 
2,18 41,42 41,64 2,55 19,02 7,58 0,86 2,18 5,50 beta-expansin 1a expressed gi|300681586|emb|CBI75532.1| beta
36,04 85,20 32,65 19,90 12,41 5,94 1,81 6,86 5,49 protein wax2 gi|474204204|gb|EMS58602.1| Protein WAX2 [Triticum urartu]
76,61 244,88 32,21 7,73 0,93 6,48 9,90 263,72 4,97 
3 -n-debenzoyl-2 -deoxytaxol n-
benzoyltransferase-like gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
12,70 86,00 49,74 14,80 19,99 10,44 0,86 4,30 4,77 squamosa promoter-binding-like protein 18 gi|475606516|gb|EMT26420.1| Squamosa promoter
2,08 74,65 11,83 1,70 10,51 2,55 1,22 7,10 4,63 ketol-acid chloroplastic gi|473947848|gb|EMS50581.1| hypothetical protein TRIUR3_16761 [Triticum urartu]
90,41 211,17 322,33 57,37 86,03 69,79 1,58 2,45 4,62 zinc transporter protein zip7 
gi|89994167|emb|CAJ57719.1| zinc transporter protein ZIP7 [Hordeum vulgare] gi|326501008|dbj|BAJ98735.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
1,37 28,69 10,04 1,82 5,82 2,23 0,75 4,93 4,51 uncharacterized loc100193907 
gi|212721752|ref|NP_001132451.1| uncharacterized LOC100193907 [Zea mays] gi|194694424|gb|ACF81296.1| unknown [Zea mays] 
gi|414864897|tpg|DAA43454.1| TPA: putative protein kinase sActivadoerfamily protein [Zea mays]
66,52 180,09 404,44 15,55 38,38 90,29 4,28 4,69 4,48 
glycerophosphodiester phosphodiesterase 
gde1 gi|326522576|dbj|BAK07750.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
215,86 605,79 879,54 158,52 230,32 196,81 1,36 2,63 4,47 zinc transporter 7-like gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc transporter [Triticum aestivum]
6,20 16,12 13,61 3,21 2,13 3,10 1,93 7,55 4,39 hypothetical protein TRIUR3_04990 gi|474111827|gb|EMS55705.1| hypothetical protein TRIUR3_04990 [Triticum urartu]
45,33 114,57 48,69 8,20 27,12 11,54 5,53 4,22 4,22 low affinity nitrate transporter gi|50059161|gb|AAT69243.1| low affinity nitrate transporter NRT1.1 [Triticum aestivum]
5,31 16,54 6,58 1,70 0,26 1,58 3,13 62,49 4,17 - - 
5,94 97,64 45,56 4,29 18,36 11,01 1,39 5,32 4,14 hypothetical protein TRIUR3_31418 gi|473846676|gb|EMS47391.1| hypothetical protein TRIUR3_31418 [Triticum urartu]
19,08 137,98 28,63 10,05 10,21 6,93 1,90 13,52 4,13 salicylate o-methyltransferase-like gi|514726798|ref|XP_004956069.1| PREDICTED: salicylate O
21,36 43,96 11,98 11,32 15,80 2,94 1,89 2,78 4,07 - - 
316,85 1194,26 1566,08 217,37 449,45 393,60 1,46 2,66 3,98 zinc transporter 7-like gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc transporter [Triticum aestivum]
6,18 44,31 33,88 7,11 6,63 8,59 0,87 6,68 3,94 auxin-induced protein 5ng4 gi|475609053|gb|EMT27247.1| Auxin
13,37 75,04 187,92 19,25 33,90 47,96 0,69 2,21 3,92 cadmium zinc-transporting atpase 3 gi|473894779|gb|EMS48900.1| Cadmium/zinc
49,46 398,24 876,15 25,55 78,99 229,43 1,94 5,04 3,82 glutamate carboxypeptidase 2 gi|326505096|dbj|BAK02935.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,09 59,27 92,38 0,92 7,38 24,62 5,56 8,03 3,75 hypothetical protein F775_01939 gi|475611242|gb|EMT28023.1| hypothetical protein F775_01939 [Aegilops tauschii]
92,16 613,84 1157,76 70,34 165,94 309,73 1,31 3,70 3,74 glutamate carboxypeptidase 2 gi|326505096|dbj|BAK02935.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
7,87 13,42 5,78 1,20 0,00 1,58 6,57 #¡DIV/0! 3,66 disease resistance protein rpm1 gi|475618008|gb|EMT30311.1| Disease resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii]
170,99 534,23 274,79 54,53 17,04 77,25 3,14 31,35 3,56 - - 
38,80 236,99 477,17 23,13 59,87 134,32 1,68 3,96 3,55 
probable glutamate carboxypeptidase 2-
like isoform 2 gi|357136350|ref|XP_003569768.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
Activado/Reprimido 0,25 21,24 14,87 0,00 4,19 4,79 #¡DIV/0! 5,07 3,10 - - 
3343,80 8007,47 3989,07 1879,19 988,11 1288,48 1,78 8,10 3,10 
atp-dependent clp protease adapter 
protein clps gi|475566081|gb|EMT14943.1| ATP
24,86 57,69 34,04 7,64 5,49 11,07 3,25 10,51 3,08 tyrosine dopa decarboxylase 3 gi|474407213|gb|EMS66556.1| Tyrosine/DOPA decarboxylase 3 [Triticum urartu]
2,43 56,82 69,33 1,79 11,37 22,59 1,36 5,00 3,07 - - 
204,70 318,81 209,45 162,45 130,14 70,80 1,26 2,45 2,96 
hippocampus abundant transcript-like 
protein 1 gi|475584390|gb|EMT19766.1| Hippocampus abundant transcript
21,26 46,67 34,37 24,52 18,62 11,64 0,87 2,51 2,95 hypothetical protein TRIUR3_27114 gi|474265381|gb|EMS60688.1| hypothetical protein TRIUR3_27114 [Triticum urartu]
2172,17 2885,10 1155,10 904,47 811,28 400,63 2,40 3,56 2,88 burp domain-containing protein 3-like gi|326502028|dbj|BAK0
333,42 596,13 530,54 202,71 229,30 185,65 1,64 2,60 2,86 zinc transporter 4 
gi|326500912|dbj|BAJ95122.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326527907|dbj|BAJ89005.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
266,55 530,56 482,14 182,84 204,61 173,67 1,46 2,59 2,78 zinc transporter 4 
gi|326500912|dbj|BAJ95122.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326527907|dbj|BAJ89005.1| predicted 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 10,45 53,42 17,84 13,72 6,87 6,48 0,76 7,78 2,75 dna-directed rna polymerase i subunit rpa2 gi|475576703|gb|EMT17614.1| DNA
4,47 139,67 191,72 6,62 31,83 70,99 0,67 4,39 2,70 - - 
9,73 25,26 12,89 9,74 4,60 4,78 1,00 5,49 2,70 protein wax2-like gi|357146569|ref|XP_003574039.1| PREDICTED: protein
Activado/Reprimido 8,86 105,06 15,44 2,70 2,05 5,74 3,28 51,34 2,69 
microtubule-associated protein 70-3-like 
isoform x2 gi|474253584|gb|EMS60299.1| hypothetical protein TRIUR3_07011 [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 49,43 671,09 254,23 82,42 128,71 96,20 0,60 5,21 2,64 prolyl endopeptidase gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl endopeptidase [Triticum urartu]
149,41 217,58 240,65 53,15 89,24 92,57 2,81 2,44 2,60 ac068924_13 gag-pol polyprotein gi|10140673|gb|AAG13508.1|AC068924_13 putative gag
430,99 619,67 602,59 127,96 172,22 233,81 3,37 3,60 2,58 af458768_1 polyprotein gi|18378613|gb|AAL68644.1|AF458768_1 polyprotein [Oryza sativa Japonica GroActivado]
6,01 15,39 7,05 3,11 2,24 2,76 1,93 6,87 2,55 disease resistance protein rga4 gi|475519167|gb|EMT06289.1| Putative disease resistance protein [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 45,39 197,30 146,29 36,93 92,20 58,37 1,23 2,14 2,51 f-box protein pp2-b10 gi|473968654|gb|EMS51376.
Activado/Reprimido 24,05 132,69 80,74 12,38 26,96 32,32 1,94 4,92 2,50 carbohydrate kinase domain-containing gi|326528479|dbj|BAJ93421.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
24,34 17,88 5,03 10,05 4,92 2,02 2,42 3,64 2,49 protein eceriferum 3-like gi|326493206|dbj|BAJ85064.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
169,95 567,49 968,69 152,91 220,38 399,60 1,11 2,57 2,42 predicted protein gi|326494096|dbj|BAJ85510.1| predic
43,87 915,64 1136,18 27,30 48,47 476,12 1,61 18,89 2,39 - - 
345,12 687,28 1170,01 317,88 357,86 495,62 1,09 1,92 2,36 hypothetical protein F775_09216 gi|475617611|gb|EMT30179.1| hypothetical protein F775_09216 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 0,35 10,82 1,86 0,63 0,82 0,79 0,56 13,25 2,36 hypothetical protein TRIUR3_12778 gi|473886996|gb|EMS48197.1| hypothetical protein TRIUR3_12778 [Triticum urartu]
540,33 621,48 383,70 279,75 300,65 167,14 1,93 2,07 2,30 fd-like 15 protein gi|167745180|gb|ABZ91912.1| FD
244,27 1515,19 1772,05 183,07 274,35 771,99 1,33 5,52 2,30 long-chain-fatty-acid-- ligase 15 gi|474247156|gb|EMS60031.1| Long
14,43 246,90 297,60 13,11 41,47 130,90 1,10 5,95 2,27 predicted protein gi|326487554|dbj|BAK05449.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
154,07 177,32 131,52 128,39 56,49 57,95 1,20 3,14 2,27 probable nitrite transporter at1g68570-like gi|326488847|dbj|BAJ98035.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
6,50 21,57 12,90 5,20 2,53 5,72 1,25 8,52 2,26 protein wax2 gi|475523273|gb|EMT06855.1| Protein WAX2 [Aegilops 
47,18 125,98 83,42 28,16 26,04 37,15 1,68 4,84 2,25 disease resistance protein rga4 gi|473970852|gb|EMS514
148,10 18,39 10,60 19,82 0,00 4,73 7,47 #¡DIV/0! 2,24 (+)-delta-cadinene synthase isozyme xc14 gi|475607000|gb|EMT26561.1| Casbene synthase, chloroplastic [Aegilops tauschii]
7,05 229,31 278,91 14,55 52,08 125,46 0,48 4,40 2,22 zinc transporter 10 gi|474221643|gb|EMS59281.1| Zinc transporter 10 [Triticum urartu]
88,55 74,10 43,97 73,31 29,21 19,93 1,21 2,54 2,21 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100826010 gi|357123670|ref|XP_003563531.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100826010 [Brachypodium distachyon]
4,62 40,00 106,35 4,60 3,47 49,23 1,00 11,51 2,16 thiosulfate chloroplastic-like gi|326514144|dbj|BAJ92222.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 4,25 21,93 13,37 3,89 5,82 6,22 1,09 3,77 2,15 kelch-like protein 7 gi|475558307|gb|EMT13053.1| Kelch
16,01 37,41 31,05 11,44 9,83 14,71 1,40 3,81 2,11 disease resistance protein rga4 gi|474372346|gb|EMS63942.1| Putative disease resistance protein RGA3 [Triticum urartu]
33,99 100,12 128,40 16,67 31,60 61,05 2,04 3,17 2,10 
probable glutamate carboxypeptidase 2-
like isoform 1 gi|357136352|ref|XP_003569769.1| PREDICTED: probable glutamate carboxypeptidase 2
Activado/Reprimido 17,44 61,02 57,80 7,79 22,63 27,55 2,24 2,70 2,10 gdsl esterase lipase at5g55050-like gi|357143092|ref|XP_003572800.1| PREDICTED: GDSL esterase/lipase At5g55050
Activado/Reprimido 18,26 79,24 68,95 15,04 30,12 32,96 1,21 2,63 2,09 - - 
Activado/Reprimido 14,53 279,24 219,42 13,22 53,49 104,91 1,10 5,22 2,09 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
129,02 214,10 113,24 74,47 47,32 54,53 1,73 4,53 2,08 - - 
Activado/Reprimido 12,03 209,07 195,01 12,09 34,21 94,51 0,99 6,11 2,06 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
74,53 93,57 58,03 56,94 34,70 28,15 1,31 2,70 2,06 - - 
16,54 52,22 20,98 9,75 13,57 10,77 1,70 3,85 1,95 
flowering-promoting factor 1-like protein 5-
like gi|475573310|gb|EMT16715.1| hypothetical protein F775_27105 [Aegilops tauschii]
343,67 756,01 1056,60 432,18 383,78 542,14 0,80 1,97 1,95 probable serine incorporator-like 
gi|326499662|dbj|BAJ86142.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326502832|dbj|BAJ99044.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
92,43 137,43 137,67 48,13 61,20 70,88 1,92 2,25 1,94 peptide transporter ptr2-like gi|326521396|dbj|BAJ96901.1| predicted protein [Hordeum vulgare 
397,24 392,36 249,27 428,12 195,62 128,46 0,93 2,01 1,94 protein zinc induced facilitator-like 1 gi|475598493|gb|EMT23954.1| Metacaspase
408,62 226,84 981,10 486,87 429,34 514,35 0,84 0,53 1,91 endoglucanase 11 gi|474273402|gb|EMS60957.1| hypothetical protein TRIUR3_11299 [Triticum urartu]
172,70 190,01 147,24 132,39 88,82 78,01 1,30 2,14 1,89 - - 
10,31 72,86 173,02 5,08 7,65 91,67 2,03 9,52 1,89 udp-glycosyltransferase 73c6 gi|474268501|gb|EMS60789.1| UDP
246,05 283,69 124,53 145,51 133,16 66,46 1,69 2,13 1,87 
uncharacterized gpi-anchored protein 
at1g27950-like gi|326495308|dbj|BAJ85750.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
61,48 115,93 77,48 50,41 37,15 41,74 1,22 3,12 1,86 protein wax2-like gi|357146569|ref|XP_003574039.1| PREDICTED: protein WAX2
3,80 22,89 18,38 3,33 4,41 9,93 1,14 5,19 1,85 anthocyanin 5-aromatic acyltransferase gi|475567122|gb|EMT15198.1| Anthocyanin 5
73,60 163,12 93,88 81,10 39,64 50,73 0,91 4,11 1,85 bidirectional sugar transporter sweet3a-like gi|357134259|ref|XP_003568735.1| PREDICTED: bidirectional sugar transporter SWEET3a
7,96 39,84 31,31 6,95 13,94 16,97 1,14 2,86 1,85 hypothetical protein TRIUR3_18565 gi|474317668|gb|EMS62192.1| hypothetical protein TRIUR3_18565 [Triticum urartu]
19,56 86,81 102,30 20,47 30,12 55,65 0,96 2,88 1,84 wall-associated receptor kinase 3 gi|475530598|gb|EMT07921.1| Wall
40,21 60,34 75,35 25,63 19,69 41,18 1,57 3,06 1,83 hypothetical protein F775_25944 gi|475595814|gb|EMT23161.1| hypothetical protein F775_25944 [Aegilops tauschii]
16,96 62,93 29,83 15,69 16,49 16,36 1,08 3,82 1,82 retrotransposon protein 
gi|253761401|ref|XP_002489104.1| hypothetical protein SORBIDRAFT_0069s002020 [Sorghum bicolor] gi|241947391|gb|EES20536.1| 
hypothetical protein SORBIDRAFT_0069s002020 [Sorghum bicolor]
129,08 5755,23 7297,63 168,46 2175,50 4005,63 0,77 2,65 1,82 anthranilate n-benzoyltransferase protein 1 gi|475534567|gb|EMT08585.1| Anthranilate N
3,34 25,95 10,11 1,26 7,29 5,57 2,65 3,56 1,82 - - 
710,50 1195,36 1175,72 502,87 544,20 648,24 1,41 2,20 1,81 disease resistance rpp13-like protein 1-like gi|475613239|gb|EMT28698.1| hypothetical protein F775_17437 [Aegilops tauschii]
44,72 86,42 42,64 39,43 33,07 23,53 1,13 2,61 1,81 potassium channel kat1 gi|473822516|gb|EMS47074.1| Potassium channel KAT1 [Triticum urartu]
6,38 80,36 37,12 11,72 22,45 20,51 0,54 3,58 1,81 - - 
322,90 1092,81 841,44 231,59 320,30 465,04 1,39 3,41 1,81 
1-aminocyclopropane-1-carboxylate 
oxidase-1-like protein gi|475622222|gb|EMT31795.1| 1-aminocyclopropane
59,77 170,65 74,54 23,27 63,10 41,23 2,57 2,70 1,81 - - 
290,26 523,66 483,20 279,36 266,40 270,73 1,04 1,97 1,78 squamosa promoter-binding-like protein 9 gi|475605934|gb|EMT26237.1| Squamosa promoter
13,25 37,68 17,20 20,29 11,48 9,67 0,65 3,28 1,78 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100840269 gi|357162430|ref|XP_003579408.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840269 [Brachypodium distachyon]
170,95 400,38 809,11 109,36 143,62 455,45 1,56 2,79 1,78 2 -deoxymugineic-acid 2 -dioxygenase gi|326529303|dbj|BAK01045.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
36,22 24,86 10,51 17,29 7,22 6,07 2,09 3,44 1,73 hypothetical protein F775_10078 gi|475448169|gb|EMT01621.1| hypothetical protein F775_10078 [Aegilops tauschii]
396,33 645,29 540,19 315,41 331,74 312,96 1,26 1,95 1,73 truncated hemoglobin hb2b gi|198385788|gb|ACH86230.1| trunc
14,90 31,10 26,77 10,30 9,27 15,55 1,45 3,36 1,72 
PREDICTED: uncharacterized protein 
At1g66480-like gi|514729751|ref|XP_004956774.1| PREDICTED: uncharacterized protein At1g66480
14,71 48,21 14,22 10,70 12,97 8,27 1,37 3,72 1,72 - - 
250,39 147,57 43,44 139,83 62,72 25,29 1,79 2,35 1,72 protein wax2 
gi|326493156|dbj|BAJ85039.1| predicted prote
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
810,39 1880,88 4469,28 628,63 919,56 2615,37 1,29 2,05 1,71 hypothetical protein TRIUR3_23162 gi|473998920|gb|EMS52134.1| hypothetical protein TRIUR3_23162 [Triticum urartu]
130,57 530,52 341,06 145,48 158,01 200,84 0,90 3,36 1,70 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F-box protein SKP2A [Triticum urartu]
226,00 662,37 432,10 222,72 240,28 255,66 1,01 2,76 1,69 hypothetical protein F775_04315 gi|475615821|gb|EMT29570.1| hypothetical protein F775_04315 [Aegilops tauschii]
390,04 839,23 1213,03 265,44 310,70 718,11 1,47 2,70 1,69 plasma membrance protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma membrance protein3 [Puccinellia tenuiflora] gi|326525641|dbj|BAJ88867.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|473798548|gb|EMS46527.1| Hydrophobic protein LTI6A [Triticum urartu] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops tauschii]
955,93 554,93 241,13 636,42 299,87 143,35 1,50 1,85 1,68 3-ketoacyl- synthase 6 gi|475587989|gb|EMT20723.1| 3-ketoacyl
86,92 344,64 235,70 90,03 128,17 141,83 0,97 2,69 1,66 f-box protein skp2a-like gi|474176012|gb|EMS57775.1| F-box protein SKP2A [Triticum urartu]
8,02 21,16 12,04 8,06 6,24 7,27 1,00 3,39 1,66 - - 
14,03 60,42 23,61 19,49 11,55 14,47 0,72 5,23 1,63 zinc finger mym-type protein 1-like gi|514811489|ref|XP_004980539.1| PREDICTED: zinc finger MYM
66,15 37,86 9,23 52,09 13,97 5,68 1,27 2,71 1,62 
aldehyde dehydrogenase family 3 member 
f1-like gi|357136787|ref|XP_003569985.1| PREDICTED: aldehyde dehydrogenase family 3 member F1
3,19 18,97 10,09 4,03 2,46 6,24 0,79 7,70 1,62 - - 
8,12 36,88 24,47 9,32 12,07 15,18 0,87 3,06 1,61 
low quality protein: f-box lrr-repeat protein 
14-like gi|475552222|gb|EMT11745.1| hypothetical protein F775_32707 [Aegilops tauschii]
38,68 83,30 61,16 34,71 28,17 37,99 1,11 2,96 1,61 hexokinase- chloroplastic-like gi|326531884|dbj|BAK01318.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
323,25 544,22 383,55 287,24 270,74 239,01 1,13 2,01 1,60 squamosa promoter-binding-like protein 9 gi|475605934|gb|EMT26237.1| Squamosa promoter
52,63 150,45 94,16 35,73 36,97 59,16 1,47 4,07 1,59 - - 
52,52 117,97 29,41 12,48 13,23 18,52 4,21 8,92 1,59 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100832135 gi|357131173|ref|XP_003567215.1| 
51,92 501,05 768,39 38,18 187,28 511,41 1,36 2,68 1,50 tpa: pheophorbide a oxygenase gi|326487416|dbj|BAJ89692.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 101,03 125,86 59,26 67,10 58,90 39,44 1,51 2,14 1,50 protein kinase chloroplastic gi|474346865|gb|EMS62888.1| Protein kinase APK1A, chloroplastic [Triticum urartu]
Activado/Reprimido 51,70 135,22 131,24 57,37 61,04 87,43 0,90 2,22 1,50 low quality protein: polyubiquitin-c-like gi|2760345|gb|AAB95250.1| ubiquitin [Arabidopsis thaliana]
226,25 300,73 171,52 138,01 103,58 114,49 1,64 2,90 1,50 phospholipase a1-ii 7-like gi|357132460|ref|XP_003567848.1| PREDICTED: phospholipase A1
24,70 129,67 216,01 8,82 32,89 144,27 2,80 3,94 1,50 leucoanthocyanidin dioxygenase gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
26,07 71,84 114,66 29,50 30,10 76,68 0,88 2,39 1,50 calcium-binding protein cml8 gi|475620911|gb|EMT31275.1| Putative calcium
175,02 294,58 211,32 128,79 139,84 144,69 1,36 2,11 1,46 disease resistance protein rga4 gi|475467648|gb|EMT02244.1| 
Activado/Reprimido 68,30 166,40 142,57 43,49 84,07 98,82 1,57 1,98 1,44 - - 
141,21 207,35 114,63 123,80 73,67 79,53 1,14 2,81 1,44 
trna (adenine-n -)-methyltransferase non-
catalytic subunit trm6 gi|326489025|dbj|BAK01496.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
73,34 65,68 100,29 41,63 19,43 69,95 1,76 3,38 1,43 abc transporter b family member 11 gi|475595040|gb|EMT22891.1| ABC transporter B family member 11 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimido 39,25 106,84 85,14 36,38 52,42 59,44 1,08 2,04 1,43 receptor-like protein kinase gi|475533271|gb|EMT08361.1| Putative receptor
683,38 1103,39 994,23 576,09 597,65 707,81 1,19 1,85 1,40 disease resistance rpp13-like protein 4 gi|475566086|gb|EMT14948.1| Putative disease resistance RPP13
Activado/Reprimido 47,41 100,26 49,11 31,59 38,44 34,97 1,50 2,61 1,40 - - 
185,22 198,56 198,89 117,79 84,96 142,17 1,57 2,34 1,40 abc transporter b family member 11 gi|475595040|gb|EMT22891.1| ABC transporter B family member 11 [Aegilops tauschii]
vado/Reprimido 952,69 2566,27 211,56 463,61 66,55 152,02 2,05 38,56 1,39 glutathione s-transferase gstu6 gi|474346950|gb|EMS62895.1| putative glutathione S
108,17 54,88 87,84 134,75 134,63 63,77 0,80 0,41 1,38 
haloacid dehalogenase-like hydrolase 
domain-containing protein 1a 
gi|115475501|ref|NP_001061347.1| Os08g0243600 [Oryza sativa Japonica GroActivado] gi|32352164|dbj|BAC78575.1| hypothetical 
protein [Oryza sativa Japonica GroActivado] gi|40253495|dbj|BAD05444.1| putative HAD
Japonica GroActivado] gi|40253698|dbj|BAD05640.1| putative HAD
gi|113623316|dbj|BAF23261.1| Os08g0243600 [Oryza sativa Japonica GroActivado] gi|215715317|dbj|BAG95068.1| unnamed protein 
product [Oryza sativa Japonica GroActivado]
18,22 430,63 958,21 15,43 44,03 696,60 1,18 9,78 1,38 acyltransferase-like protein gi|475567242|gb|EMT15225.1| Acyltransferase
46,57 60,98 39,03 38,12 10,82 28,38 1,22 5,63 1,38 - - 
Activado/Reprimido 10,84 48,38 47,48 1,80 16,75 34,77 6,02 2,89 1,37 - - 
Activado/Reprimido 288,30 386,49 180,35 226,80 186,59 132,38 1,27 2,07 1,36 thiosulfate chloroplastic-like gi|475530637|gb|EMT07933.1| hypothetical 
74,24 75,19 91,86 60,56 33,73 67,64 1,23 2,23 1,36 
retrovirus-related pol polyprotein from 
transposon tnt 1-94 gi|473936616|gb|EMS50149.1| Retrovirus
503,80 3671,14 6530,22 269,37 1344,18 4809,73 1,87 2,73 1,36 tpa: pheophorbide a oxygenase gi|326487416|dbj|BAJ89692.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 29,53 150,72 108,62 20,72 47,20 80,60 1,43 3,19 1,35 - - 
1,59 32,98 81,19 1,96 3,48 60,77 0,81 9,47 1,34 acyltransferase-like protein gi|475567242|gb|EMT15225.1| Acyl
72,46 12,90 9,92 69,69 40,38 7,44 1,04 0,32 1,33 predicted protein gi|326513727|dbj|BAJ87882.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
100,77 60,34 93,70 140,05 132,47 70,59 0,72 0,46 1,33 disease resistance protein rga2 gi|475520413|gb|EMT06480.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
2495,31 4304,19 4597,86 1804,93 2385,55 3490,34 1,38 1,80 1,32 monoglyceride lipase-like gi|326504156|dbj|BAK02864.1|
Activado/Reprimido 124,70 295,06 229,74 116,78 132,12 174,71 1,07 2,23 1,31 
tpa: hlh dna-binding domain 
sActivadoerfamily protein 
gi|326487850|dbj|BAJ89764.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508951|dbj|BAJ86868.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
80,73 585,07 1255,45 36,12 194,26 963,32 2,24 3,01 1,30 pheophorbide a chloroplastic gi|474422231|gb|EMS67541.1| Pheophorbide a oxygenase, 
Activado/Reprimido 0,25 8,52 7,22 0,31 0,52 5,60 0,79 16,26 1,29 epoxide hydrolase 2-like gi|326515796|dbj|BAK07144.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 28,06 142,86 101,31 25,21 52,19 78,71 1,11 2,74 1,29 disease resistance protein rpp13 gi|474402955|gb|EMS66199.1| Disease resistance protein RPP13 [Triticum urartu]
34,01 136,75 184,52 26,55 67,70 144,10 1,28 2,02 1,28 predicted protein gi|326502576|dbj|BAJ95351.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 340,24 738,71 558,66 289,46 330,11 438,68 1,18 2,24 1,27 transcription factor pif5 
gi|326487850|dbj|BAJ89764.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|326508951|dbj|BAJ86868.1| predicted protein 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
210,85 126,80 69,13 116,17 64,32 54,41 1,82 1,97 1,27 3-ketoacyl- synthase 1 gi|475605702|gb|EMT26171.1| 3
23,55 54,39 42,85 11,23 15,03 33,78 2,10 3,62 1,27 ac092749_16 ser thr protein kinase 
gi|115481640|ref|NP_001064413.
domain containing protein, expressed [Oryza sativa Japonica GroActivado] gi|113639022|dbj|BAF26327.1| Os10g0351500 [Oryza sat
Japonica GroActivado] gi|12557450
737,63 1586,51 2494,11 512,72 754,29 1978,50 1,44 2,10 1,26 plasma membrance protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma membrance protein3 [Puccinellia tenuiflora] gi|326525641|dbj|BAJ88867.1| predicted protei
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|473798548|gb|EMS46527.1| Hydro
gi|475526762|gb|EMT07358.1| Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops tauschii]
ado/Reprimido 2,57 17,30 4,99 2,36 1,92 3,98 1,09 8,99 1,26 hypothetical protein F775_14630 gi|475421134|gb|EMT01064.1| hypothetical protein F775_14630 [Aegilops tauschii]
12,71 15,04 11,67 8,00 2,01 9,34 1,59 7,48 1,25 - - 
Activado/Reprimido 13,37 36,38 15,78 7,53 9,05 12,68 1,78 4,02 1,24 cst complex subunit ctc1-like gi|475504785|gb|EMT04674.1| hypothetical protein F775_04872 [Aegilops tauschii]
259,46 419,84 281,45 334,34 191,15 227,01 0,78 2,20 1,24 wd repeat-containing protein 89 homolog gi|475570573|gb|EMT16056.1| hypothetical protein F775_23924 [Aegilops tauschii]
Reprimido_Activado 20,28 5,56 31,85 24,01 23,23 25,91 0,84 0,24 1,23 
hak14_orysj ame: full=probable potassium 
transporter 14 ame: full= 14 gi gi|218199696|gb|EEC82123.1| hypothetical protein OsI_26150 [Oryza sativa Indica GroActivado]
32,44 31,12 7,55 15,25 9,07 6,53 2,13 3,43 1,16 tyrosine dopa decarboxylase 3-like gi|326502622|dbj|BAJ98939.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,59 96,30 102,71 27,43 36,89 89,39 1,08 2,61 1,15 hypothetical protein TRIUR3_19360 gi|473933477|gb|EMS50048.1| hypothetical protein TRIUR3_19360 [Triticum urartu]
191,34 275,87 189,15 136,47 145,29 164,64 1,40 1,90 1,15 hypothetical protein F775_25092 gi|475625868|gb|EMT33113.1| hypothetical protein F775_25092 [Aegilops tauschii]
23,34 360,72 608,42 17,13 94,35 529,91 1,36 3,82 1,15 hypothetical protein F775_29254 gi|475578066|gb|EMT18004.1| hypothetical protein F775_29254 [Aegilops tauschii]
837,38 1857,36 1113,57 744,92 846,24 976,08 1,12 2,19 1,14 (+)-delta-cadinene synthase isozyme c2 gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)-delta
676,44 503,86 300,82 177,34 213,94 266,19 3,81 2,36 1,13 tonoplast dicarboxylate transporter gi|474371828|gb|EMS63894.1| Tonoplast dicarboxylate transporter [Triticum urartu]
22,93 128,52 71,45 25,25 66,41 63,23 0,91 1,94 1,13 eukaryotic translation initiation factor 5a-4 gi|473986991|gb|EMS51734.1| Eukaryotic translation initiation factor 5A
18,85 5,02 9,81 26,85 24,87 8,78 0,70 0,20 1,12 nedd8 ultimate buster 1-like gi|357162331|ref|XP_003579376.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100829250 [Brachypodium distachyon]
123,17 322,79 156,79 115,47 165,31 141,27 1,07 1,95 1,11 - - 
252,58 252,90 247,38 901,63 276,47 224,52 0,28 0,91 1,10 
ribose-phosphate pyrophosphokinase 
chloroplastic-like gi|326515740|dbj|BAK07116.1| predicted protein
2174,23 3456,49 2240,27 1777,80 1788,90 2066,20 1,22 1,93 1,08 hypothetical protein TRIUR3_01630 gi|473888985|gb|EMS48425.1| hypothetical protein TRIUR3_01630 [Triticum urartu]
68,97 879,57 3433,62 35,32 147,17 3207,85 1,95 5,98 1,07 nuclease s1 gi|475612726|gb|EMT28503.1| Nuclease S1 [Aegilops tauschii]
45,89 11,43 33,54 30,46 43,99 31,41 1,51 0,26 1,07 heme oxygenase 1 gi|295882012|gb|ADG56719.1| heme oxygenase 1 [Triticum aestivum]
140,00 319,43 218,81 135,29 162,32 205,41 1,03 1,97 1,07 predicted protein gi|326494844|dbj|BAJ94541.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
206,23 409,75 269,24 207,66 216,36 254,60 0,99 1,89 1,06 splicing factor u2af small subunit a gi|474173722|gb|EMS57689.1| Splicing factor U2af small subunit A [Triticum urartu]
5,99 0,00 1,47 7,04 6,04 1,40 0,85 0,00 1,05 hypothetical protein F775_12739 gi|475569134|gb|EMT15695.1| hypothetical protein F775_12739 [Aegilops tauschii]
75,88 55,53 82,05 88,80 176,46 77,99 0,85 0,31 1,05 mads-box transcription factor 27 gi|474289222|gb|EMS61242.1| MADS
905,57 2545,93 3698,76 976,32 1369,27 3520,61 0,93 1,86 1,05 thiol protease sen102 gi|475607488|gb|EMT26730.1| Thiol protease SEN102 [Aegilops tauschii]
182,15 430,45 529,57 193,61 223,83 504,58 0,94 1,92 1,05 tropinone reductase 1 gi|326492556|dbj|BAK02061.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
175,19 491,18 326,68 117,02 194,34 311,51 1,50 2,53 1,05 amino acid permease 3-like 
gi|326499402|dbj|BAJ86012.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] gi|388596096|emb|CCI51006.1| amino acid perme
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
177,56 270,06 285,92 98,37 133,27 273,91 1,81 2,03 1,04 hypothetical protein TRIUR3_08315 gi|474215960|gb|EMS59049.1| hypothetical protein TRIUR3_08315 [Triticum urartu]
25,83 0,00 4,16 31,48 13,41 4,02 0,82 0,00 1,03 hypothetical protein F775_12307 gi|475354387|gb|EMT00440.1| hypothetical protein F775_12307 [Aegilops tauschii]
197,25 482,07 586,32 208,77 245,82 568,27 0,94 1,96 1,03 tropinone reductase 1 gi|326500940|dbj|BAJ95136.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
960,16 2308,57 2664,82 951,47 1243,70 2612,29 1,01 1,86 1,02 tropinone reductase 1 gi|474271018|gb|EMS60882.1| Tropinone reductase 1 [Triticum urartu]
49,95 101,64 47,62 42,50 33,91 46,68 1,18 3,00 1,02 - - 
25,09 93,08 24,47 46,11 35,64 24,02 0,54 2,61 1,02 - - 
272,87 131,23 92,36 219,72 249,31 90,70 1,24 0,53 1,02 auxin-responsive protein iaa16 gi|475558788|gb|EMT13167.1| Auxin
73,44 91,41 44,75 81,08 40,35 44,21 0,91 2,27 1,01 hva22-like protein g gi|300681520|emb|CBH32615.1| conserved hypothetical protein, expressed [Triticum aestivum]
38,75 0,24 19,33 39,81 36,02 19,16 0,97 0,01 1,01 protein far-red elongated hypocotyl 3 gi|475578212|gb|EMT18043.1| hypothetical protein F775_00129 [Aegilops tauschii]
22,52 112,95 49,52 22,86 47,50 49,49 0,99 2,38 1,00 - - 
2789,17 862,34 834,23 2390,30 2038,03 836,29 1,17 0,42 1,00 hypothetical protein TRIUR3_22405 gi|474207684|gb|EMS58756.1| hypothetical protein TRIUR3_22405 [Triticum urartu]
3,27 0,00 11,67 4,70 7,44 11,71 0,69 0,00 1,00 hypothetical protein F775_21329 gi|475550067|gb|EMT11387.1| hypothetical protein F775_21329 [Aegilops tauschii]
6,08 10,07 1,62 6,35 0,22 1,64 0,96 46,14 0,99 - - 
15,58 34,63 23,31 11,66 9,33 23,67 1,34 3,71 0,98 hypothetical protein F775_25087 gi|475622051|gb|EMT31721.1| hypothetical protein F775_25087 [Aegilops tauschii]
1,41 94,09 15,41 2,81 17,83 15,65 0,50 5,28 0,98 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475592272|gb|EMT22028.1| Cysteine
910,15 426,50 374,79 1174,28 782,35 381,58 0,78 0,55 0,98 - - 
108,67 173,52 105,26 105,89 91,16 107,35 1,03 1,90 0,98 long-chain-fatty-acid-- ligase 15 gi|474247156|gb|EMS60031.1| Long
16,24 34,79 62,62 13,10 12,17 64,29 1,24 2,86 0,97 iaa-amino acid hydrolase ilr1-like 9-like gi|326489491|dbj|BAK01726.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
242,66 536,28 344,02 201,78 262,31 353,54 1,20 2,04 0,97 coatomer subunit beta -1 gi|475550873|gb|EMT11531.1| Coatomer subunit beta'
33,89 235,84 1512,05 19,20 77,35 1557,57 1,76 3,05 0,97 nuclease s1 gi|475612726|gb|EMT28503.1| Nuclease S1 [A
90,64 9,76 42,78 53,60 62,49 44,13 1,69 0,16 0,97 disease resistance rpp13-like protein 1-like gi|357133673|ref|XP_003568448.1| PREDICTED: putative disease resistance RPP13
109,40 476,60 383,85 94,83 236,08 396,21 1,15 2,02 0,97 nuclear transcription factor y subunit a-10 gi|475548121|gb|EMT11010.1| Nuclear transcription factor Y subunit A
86,26 20,79 39,09 93,57 62,13 40,45 0,92 0,33 0,97 hypothetical protein F775_00567 gi|475618962|gb|EMT30605.1| hypothetical protein F775_00567 [Aegilops tauschii]
Reprimido_Activado 506,14 266,20 655,04 724,60 728,96 712,74 0,70 0,37 0,92 
respiratory burst oxidase homolog protein 
f-like isoform 5 gi|357132876|ref|XP_003568054.1| PREDICTED: respiratory burst oxidase homolog protein F
35,38 16,81 0,92 10,80 1,53 1,00 3,28 11,01 0,92 tyrosine n-monooxygenase gi|473742126|gb|EMS45429.1| Tyrosine N
Reprimido_Activado 434,06 135,92 248,81 386,86 289,47 271,00 1,12 0,47 0,92 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475562832|gb|EMT14140.1| Cysteine
41,80 58,66 136,89 33,75 22,48 149,54 1,24 2,61 0,92 probable trehalase-like gi|357140858|ref|XP_003571979.1| PREDICTED: trehalase
Activado/Reprimido 38,58 182,92 63,18 57,13 87,83 69,59 0,68 2,08 0,91 - - 
66,25 296,83 1028,14 74,13 85,48 1138,01 0,89 3,47 0,90 
phenolic glucoside malonyltransferase 1-
like gi|326498941|dbj|BAK02456.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
19,79 7,42 34,78 25,65 39,88 38,97 0,77 0,19 0,89 hypothetical protein F775_30470 gi|475581334|gb|EMT18802.1| hypothetical protein F775_30470 [Aegilops tauschii]
659,86 344,76 553,59 811,19 699,17 626,52 0,81 0,49 0,88 mapk protein kinase gi|473779925|gb|EMS46032.1| hypothetical protein TRIUR3_32447 [Triticum urartu]
177,19 92,43 158,34 151,64 210,84 180,18 1,17 0,44 0,88 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC101772398 isoform X1 
gi|514751338|ref|XP_004962323.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101772398 isoform X1 [Setaria italica] 
gi|514751345|ref|XP_004962324.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101772398 isoform X2 [Setaria italica]
56,07 37,21 43,24 75,29 90,22 49,24 0,74 0,41 0,88 stress-induced-phosphoprotein 1 gi|473808485|gb|EMS46734.1| Stress
Activado/Reprimido 1,93 91,25 24,49 2,39 18,64 28,13 0,80 4,90 0,87 transcription factor bhlh35 gi|326522925|dbj|BAJ88508.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
74,64 10,31 65,15 55,71 121,19 74,82 1,34 0,09 0,87 retrotransposon protein gi|514794708|ref|XP_004973125.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC101764104 [Setaria italica]
69,86 37,29 98,05 61,96 82,13 112,72 1,13 0,45 0,87 gamma-glutamyltranspeptidase 1 gi|475559435|gb|EMT13333.1| Gamma
768,67 212,99 704,45 1195,52 1258,94 811,90 0,64 0,17 0,87 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 gi|474147743|gb|EMS56851.1| Cysteine
Reprimido_Activado 18,51 4,09 20,60 14,97 29,99 23,85 1,24 0,14 0,86 disease resistance protein rga3 gi|474451418|gb|EMS68903.1| Putative disease resistance protein RGA3 [Triticum urartu]
Reprimido_Activado 513,15 161,89 173,69 560,95 447,02 201,34 0,91 0,36 0,86 jasmonate o-methyltransferase gi|475616196|gb|EMT29688.1| Jasmonate O
303,57 53,53 258,87 448,25 447,49 300,27 0,68 0,12 0,86 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 gi|474147743|gb|EMS56851.1| Cysteine
54,40 28,23 42,00 70,80 64,55 48,86 0,77 0,44 0,86 stress-induced-phosphoprotein 1 gi|473808485|gb|EMS46734.1| Stress
Activado/Reprimido 229,42 1124,59 490,15 282,89 322,32 570,69 0,81 3,49 0,86 myb13 transcription factor gi|514830677|gb|AGO59325.1| MYB13 transcription factor [Triticum aestivum]
_Activado 110,03 87,25 465,66 180,65 363,38 547,00 0,61 0,24 0,85 b3 domain-containing protein gi|475440380|gb|EMT01422.1| B3 domain
Activado/Reprimido 67,07 236,84 167,36 50,82 95,56 198,80 1,32 2,48 0,84 
probable lrr receptor-like serine threonine-
protein kinase at4g08850-like gi|475592983|gb|EMT22247.1| Putative LRR receptor
11,22 73,28 237,40 1,80 23,85 283,94 6,23 3,07 0,84 - - 
Reprimido_Activado 134,73 49,71 98,70 154,11 151,12 119,00 0,87 0,33 0,83 adrenodoxin-like mitochondrial-like gi|326505230|dbj|BAK03002.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
14,15 57,08 381,23 6,34 14,37 472,28 2,23 3,97 0,81 hypothetical protein F775_07261 gi|475497473|gb|EMT04007.1| hypothetical protein F775_07261 [Aegilops tauschii]
6,19 34,30 80,09 7,59 10,05 99,86 0,82 3,41 0,80 unknown gi|238908983|gb|ACF87376.2| unknown [Zea mays]
8,68 2,00 32,15 11,35 16,08 40,16 0,77 0,12 0,80 hypothetical protein F775_24642 gi|475545006|gb|EMT10421.1| hyp
Activado/Reprimido 11,60 66,13 35,42 17,96 18,92 44,46 0,65 3,50 0,80 gem-like protein 1-like gi|326533930|dbj|BAJ93738.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimido 221,02 1154,42 499,07 288,31 311,67 628,63 0,77 3,70 0,79 myb13 transcription factor gi|354720433|gb|AER38259.1| MYB13
34,49 5,73 10,01 51,07 32,31 12,62 0,68 0,18 0,79 disease resistance rpp13-like protein 4 gi|475572428|gb|EMT16497.
Activado/Reprimido 50,10 114,66 80,68 92,70 42,57 102,16 0,54 2,69 0,79 protein far1-related sequence 3 gi|475589412|gb|EMT21149.1| Protein FAR1
Reprimido_Activado 525,36 109,72 643,40 601,89 624,30 817,07 0,87 0,18 0,79 lecithin-cholesterol acyltransferase-like 1 gi|474202134|gb|EMS58552.1| Lecithin
33,79 82,11 35,13 20,34 18,17 44,91 1,66 4,52 0,78 glutathione s-transferase gstu6 gi|474346950|gb|EMS62895.1| putat
86,91 37,66 59,07 96,17 96,67 75,61 0,90 0,39 0,78 formamidopyrimidine-dna glycosylase-like gi|326499279|dbj|BAK06130.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
189,02 82,94 63,31 247,96 161,81 81,24 0,76 0,51 0,78 pi-plc x domain-containing protein gi|475614671|gb|EMT29159.1| PI
Reprimido_Activado 218,38 28,07 64,22 306,73 157,19 82,50 0,71 0,18 0,78 amino acid selective channel protein gi|475605507|gb|EMT26096.1| hypothetical protein F775_31816 [Aegilops tauschii]
Reprimido_Activado 40,22 8,28 26,97 40,22 63,11 34,81 1,00 0,13 0,77 hypothetical protein F775_52274 gi|475562180|gb|EMT13955.1| hypothetical protein F775_52274 [Aegilops tauschii]
7775,36 4888,66 3953,40 8403,82 9175,90 5108,92 0,93 0,53 0,77 metallothionein-like protein 4a gi|475514607|gb|EMT05738.1| Metallothionein
175,20 526,55 700,61 138,19 276,75 910,67 1,27 1,90 0,77 ergosterol biosynthetic protein 28 gi|474311078|gb|EMS61889.1| Ergosterol biosynthetic protein 28 [Triticum urartu]
Reprimido_Activado 40,96 11,59 41,16 49,29 39,10 53,60 0,83 0,30 0,77 h2b2_wheat ame: full=histone gi|326510547|dbj|BAJ87490.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
35,87 112,90 168,38 40,08 48,51 219,93 0,89 2,33 0,77 lipase precursor gi|475487509|gb|EMT03305.1| Lipase [Aegilops tauschii]
193,99 347,89 187,94 204,30 117,70 247,00 0,95 2,96 0,76 chitinase 2 gi|18146827|dbj|BAB82472.1| chitinase 2 [Triticum aestivum]
543,98 493,34 1240,97 606,65 902,13 1640,37 0,90 0,55 0,76 e3 ubiquitin-protein ligase ubr2 gi|474162621|gb|EMS57311.1| E3 ubiquitin
Activado/Reprimido 25,76 187,04 152,58 38,30 92,35 203,93 0,67 2,03 0,75 wall-associated receptor kinase 3-like gi|475491730|gb|EMT03596.1| Wall
246,95 179,65 114,55 85,38 123,79 164,74 2,89 1,45 0,70 tonoplast dicarboxylate transporter-like gi|326498103|dbj|BAJ94914.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
9,10 23,37 8,37 6,37 6,06 12,30 1,43 3,86 0,68 btb poz domain-containing protein gi|475606809|gb|EMT26515.1| BTB/POZ dom
64,91 14,11 29,66 89,40 47,90 43,61 0,73 0,29 0,68 cysteine-rich receptor-like protein kinase 23 gi|473904586|gb|EMS49294.1| Cysteine
144,43 367,34 295,60 327,79 394,21 437,99 0,44 0,93 0,67 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100835324 gi|357131045|ref|XP_003567154.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100835324 [Brachypodium distachyon]
10,10 3,35 10,62 12,59 22,71 15,80 0,80 0,15 0,67 - - 
5,94 2,64 9,68 27,55 16,39 14,45 0,22 0,16 0,67 
magnesium transporter mrs2-c-like isoform 
1 gi|357164516|ref|XP_003580080.1| PREDICTED: magnesium transporter MRS2
94,03 40,75 46,73 171,55 127,96 69,80 0,55 0,32 0,67 geraniol 8-hydroxylase-like gi|475416642|gb|EMT00999.1| hypothetical protein F775_52229 [Aegilops tauschii]
12,12 0,44 2,91 14,46 9,53 4,35 0,84 0,05 0,67 disease resistance rpp13-like protein 4 gi|475507988|gb|EMT05015.1| Disease resistance RPP13
52,54 0,47 26,07 45,61 27,71 39,52 1,15 0,02 0,66 cysteine-rich receptor-like protein kinase 41 gi|475562832|gb|EMT14140.1| Cysteine
4929,51 761,85 117,42 5068,09 1612,79 179,47 0,97 0,47 0,65 kda proline-rich protein precursor 
gi|226502214|ref|NP_001152394.1| 36.4 kDa proline
mays] gi|195655847|gb|ACG47391.1| 36.4 kDa proline
mays] 
209,22 2,62 146,14 203,57 145,59 227,00 1,03 0,02 0,64 retrotransposon expressed gi|77555174|gb|ABA97970.1| retrotransposon 
49,68 4,41 57,11 64,85 80,58 88,83 0,77 0,05 0,64 hypothetical protein F775_02103 gi|475537802|gb|EMT09144.1| hypothetical protein F775_02103 [Aegilops tauschii]
115,38 128,09 195,71 260,28 239,99 304,42 0,44 0,53 0,64 hypothetical protein F775_00405 gi|475577046|gb|EMT17699.1| hypothetical protein F775_00405 [Aegilops tauschii]
373,05 76,85 73,35 271,80 185,61 114,18 1,37 0,41 0,64 glucan endo- -beta-glucosidase giii gi|4741846|gb|AAD28732.1|AF112965_1 beta
98,17 61,25 180,01 107,61 186,90 282,41 0,91 0,33 0,64 
ankyrin repeat domain-containing protein 
31 gi|474259099|gb|EMS60457.1| Ankyrin repeat domain
152,34 38,90 116,05 175,07 210,01 184,99 0,87 0,19 0,63 - - 
1391,38 343,66 459,18 1160,45 758,21 737,33 1,20 0,45 0,62 wall-associated receptor kinase 1 gi|475621970|gb|EMT31693.1| Wall
22,69 10,17 13,18 27,79 36,88 21,22 0,82 0,28 0,62 
mitochondrial inner membrane protease 
subunit 2 gi|326524896|dbj|BAK04384.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
414,48 299,65 564,35 651,05 783,47 914,60 0,64 0,38 0,62 
probable mitochondrial chaperone bcs1-b-
like gi|326514618|dbj|BAJ96296.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,22 5,38 11,36 11,92 43,40 18,56 0,35 0,12 0,61 hypothetical protein TRIUR3_24953 gi|473999801|gb|EMS52206.1| hypothetical protein TRIUR3_24953 [Triticum urartu]
299,32 35,53 24,34 262,08 79,08 39,84 1,14 0,45 0,61 nitrate chlorate transporter gi|475597112|gb|EMT23542.1| Nitrate/chlorate transporter [Aegilops tauschii]
76,48 73,83 131,17 158,58 165,43 215,29 0,48 0,45 0,61 serine protease do-like htra gi|475554112|gb|EMT12160.1| Putative protease Do
54,02 59,88 65,80 95,52 140,93 109,02 0,57 0,42 0,60 nac domain-containing protein 8 gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC domain
12,10 6,72 14,23 27,51 27,11 23,61 0,44 0,25 0,60 - - 
16,49 7,10 17,16 17,35 29,41 28,80 0,95 0,24 0,60 - - 
28,46 0,09 19,37 31,84 41,41 32,54 0,89 0,00 0,60 glutamate receptor gi|474392186|gb|EMS65474.1| Glutamate receptor 2.7 [Triticum urartu]
8,14 0,00 2,29 14,81 10,91 3,86 0,55 0,00 0,59 hypothetical protein F775_24422 gi|475591503|gb|EMT21768.1| hypothetical protein F775_24422 [Aegilops tauschii]
457,66 342,64 473,18 845,79 1051,14 800,32 0,54 0,33 0,59 
eukaryotic translation initiation factor 2 
subunit 3 gi|474213283|gb|EMS58931.1| Eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 3 [Triticum urartu]
77,64 59,58 186,93 106,30 161,05 317,49 0,73 0,37 0,59 hypothetical protein F775_17442 gi|475611105|gb|EMT27975.1| hypothetical protein F775_17442 [Aegilops tauschii]
0,49 9,52 59,16 0,91 0,00 100,65 0,54 #¡DIV/0! 0,59 hypothetical protein F775_43604 gi|475594527|gb|EMT22708.1| hypothetical protein F775_43604 [Aegilops tauschii]
1,59 0,22 3,18 2,99 10,07 5,42 0,53 0,02 0,59 transposon en spm sub-class 
gi|297721279|ref|NP_001173002.1| Os02g0530850 [Oryza sativa Japonica GroActivado] gi|255670963|dbj|BAH91731.1| Os02g0530850 
[Oryza sativa Japonica GroActivado] 
36,47 19,08 40,50 54,65 56,01 69,38 0,67 0,34 0,58 predicted protein gi|326518258|dbj|BAJ96526.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
92,77 84,04 91,17 160,95 178,78 158,85 0,58 0,47 0,57 membrane protein gi|475594673|gb|EMT22764.1| Putative 
21,67 1,22 11,09 42,52 40,52 19,32 0,51 0,03 0,57 bromodomain containing expressed gi|357119896|ref|XP_003561669.1| PREDICTED: uncharacterized protein LOC100840589 [Brachypodium distachyon]
36,48 3,66 7,34 29,41 17,08 12,81 1,24 0,21 0,57 lectin-domain containing receptor kinase gi|475606238|gb|EMT26325.1| Lectin
9,20 19,12 211,82 9,01 4,10 372,06 1,02 4,67 0,57 hypothetical protein F775_25294 gi|475572518|gb|EMT16517.1| hypoth
374,06 190,43 242,50 302,08 368,57 429,73 1,24 0,52 0,56 hypothetical protein F775_42901 gi|475548850|gb|EMT11171.1| hypothetical protein F775_42901 [Aegilops tauschii]
83,74 40,05 52,83 69,35 94,48 93,78 1,21 0,42 0,56 - - 
745,41 429,59 1414,08 1149,51 1509,74 2517,80 0,65 0,28 0,56 membrane protein gi|326529277|dbj|BAK01032.1| predicted pr
967,32 558,03 560,02 1005,83 1144,78 1016,05 0,96 0,49 0,55 lipoyltransferase-like chloroplastic gi|473954011|gb|EMS50840.1| Putative lipoyltransferase
4,30 1,74 4,51 13,01 23,10 8,19 0,33 0,08 0,55 - - 
152,09 110,17 92,02 225,56 339,72 167,97 0,67 0,32 0,55 - - 
27,11 21,48 38,30 50,28 51,71 69,94 0,54 0,42 0,55 
probable mitochondrial chaperone bcs1-b-
like gi|326514618|dbj|BAJ96296.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,88 0,43 6,84 2,62 8,35 13,03 0,34 0,05 0,53 secologanin synthase gi|326502660|dbj|BAJ98958.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
146,47 23,13 115,41 274,56 268,75 219,77 0,53 0,09 0,53 probable fructokinase-1-like gi|473904205|gb|EMS49265.1| 
53,62 24,80 32,14 85,71 67,45 61,60 0,63 0,37 0,52 hypothetical protein F775_27301 gi|475562927|gb|EMT14165.1| hypothetical protein F775_27301 [Aegilops tauschii]
20,99 96,08 106,99 13,12 31,23 205,14 1,60 3,08 0,52 epoxide hydrolase 2 gi|474237122|gb|EMS59633.1| Epoxide hydrolase 2 [Triticum urartu]
582,12 15,80 239,30 783,56 643,39 459,86 0,74 0,02 0,52 
atp-dependent clp protease adapter 
protein clps gi|475566081|gb|EMT14943.1| ATP
7,15 0,00 4,49 14,88 14,52 8,73 0,48 0,00 0,51 - - 
76254,77 15949,28 8531,18 55158,01 39641,72 16608,42 1,38 0,40 0,51 carbonic anhydrase gi|290875537|gb|ADD65763.1| putative carbonic anhydrase [Secale cereale x Triticum 
Activado/Reprimido 55,33 139,83 51,67 17,20 36,78 100,71 3,22 3,80 0,51 benzyl alcohol o-benzoyltransferase-like gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
193,07 130,15 81,87 281,88 281,80 160,23 0,68 0,46 0,51 mlo-like protein 8 gi|310942466|dbj|BAJ24150.1| seven tra
111,64 22,37 22,12 127,69 59,31 43,53 0,87 0,38 0,51 
pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1-
phosphotransferase subunit alpha-like gi|326498033|dbj|BAJ94879.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
67,23 153,15 247,37 76,33 307,81 493,95 0,88 0,50 0,50 udp-glycosyltransferase 76c2-like gi|357111093|ref|XP_003557349.1| PREDICTED: UDP
37,94 22,80 38,47 71,36 91,68 77,72 0,53 0,25 0,49 - - 
172,77 43,29 28,48 122,39 92,88 57,79 1,41 0,47 0,49 carbonic chloroplastic gi|326524235|dbj|BAK00501.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
29,39 0,19 23,28 51,24 53,52 47,26 0,57 0,00 0,49 fbd-associated f-box protein at4g10400-like gi|326533704|dbj|BAK05383
136818,90 33957,37 16781,96 116246,13 72954,06 34181,94 1,18 0,47 0,49 carbonic chloroplastic gi|290875537|gb|ADD65763.1| putative carbonic anhydrase [Secale cereale x Triticum durum]
7,43 1,01 4,68 7,66 10,74 9,62 0,97 0,09 0,49 - - 
151,46 34,28 51,32 169,57 112,14 105,95 0,89 0,31 0,48 
l-type lectin-domain containing receptor 
kinase -like gi|473911921|gb|EMS49596.1| L
121,58 10,18 61,13 170,35 213,97 128,64 0,71 0,05 0,48 protein far-red impaired response 1-like gi|475593013|gb|EMT22253.1| hypothetical protein F775_25312 [Aegilops tauschii]
34,73 38,83 68,53 50,16 107,57 144,49 0,69 0,36 0,47 hypothetical protein F775_06922 gi|475547627|gb|EMT10918.1| hypothetical protein F775_06922 [Aegilops tauschii]
Reprimido_Activado 157,76 27,31 28,78 191,30 96,06 60,97 0,82 0,28 0,47 predicted protein gi|326531172|dbj|BAK04937.1| 
25,59 0,56 12,77 35,89 40,20 27,24 0,71 0,01 0,47 protein far-red elongated hypocotyl 3 gi|475578550|gb|EMT18129.1| hypothetical protein F775_23847 [Aegilops tauschii]
17,67 10,60 11,13 30,32 33,87 23,84 0,58 0,31 0,47 nac domain-containing protein 8 gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC domain
265,29 2,04 124,35 505,46 495,89 269,06 0,52 0,00 0,46 serine threonine protein kinase gi|474147743|gb|EMS56851.1| C
3,52 12,45 26,07 1,36 1,27 57,06 2,59 9,82 0,46 - - 
5,49 0,22 17,31 12,04 10,47 38,75 0,46 0,02 0,45 - - 
60,64 73,18 71,61 103,49 190,91 160,64 0,59 0,38 0,45 hypothetical protein F775_03349 gi|475542618|gb|EMT09998.1| hy
35,80 53,16 105,00 48,33 133,19 235,64 0,74 0,40 0,45 hypothetical protein TRIUR3_08551 gi|474006912|gb|EMS52444.1| hypothetical protein TRIUR3_08551 [Triticum urartu]
6,44 0,97 48,11 7,66 101,30 112,34 0,84 0,01 0,43 ac068924_13 gag-pol polyprotein gi|323134589|gb|ADX31265.1| unknown [Triticum aestivum]
25,60 27,27 28,14 39,26 76,99 66,29 0,65 0,35 0,42 polyubiquitin 10 gi|358332080|dbj|GAA27344.2| polyubiquitin
1826,11 1334,71 1752,85 1840,53 2437,52 4145,34 0,99 0,55 0,42 probable nucleoredoxin 1-2-like gi|475557879|gb|EMT12941.1| Nucleoredoxin [Aegilops tauschii]
20,67 175,29 1156,16 8,06 42,60 2757,80 2,56 4,11 0,42 predicted protein 
gi|326490093|dbj|BAJ94120.1| predi
[Hordeum vulgare subsp. vulgare]
10,89 1,13 10,77 14,57 15,53 26,32 0,75 0,07 0,41 disease resistance protein rga2 gi|475589649|gb|EMT21231.1| Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
1716,36 1605,54 1925,60 1931,39 2727,73 4763,17 0,89 0,59 0,40 probable nucleoredoxin 1-2-like gi|475557879|gb|EMT12941.1| Nucleoredoxin [Aegilops tauschii]
47,56 13,57 48,28 21,52 78,22 120,29 2,21 0,17 0,40 hypothetical protein TRIUR3_29198 gi|473744047|gb|EMS45460.1| 
842,22 19,60 318,55 1147,21 925,58 797,89 0,73 0,02 0,40 lectin-domain containing receptor kinase gi|473911921|gb|EMS49596.1| L
43,53 13,71 39,26 179,56 280,78 100,94 0,24 0,05 0,39 hypothetical protein TRIUR3_27065 gi|474268546|gb|EMS60797.1|
Activado/Reprimido 4982,63 20816,68 5961,00 3372,42 6985,43 15513,64 1,48 2,98 0,38 sucrose:fructan 6-fructosyltransferase gi|400177396|gb|AFP72240.1| sucrose:fructan 6
206013,60 36953,60 18845,96 171310,38 106133,43 49159,74 1,20 0,35 0,38 carbonic chloroplastic gi|290875537|gb|ADD65763.1| putative carbonic anhydrase [Secale cereale x Triticum durum]
Reprimido_Activado 16,55 2,96 7,65 15,37 26,73 20,01 1,08 0,11 0,38 - - 
21,40 0,60 8,75 40,31 41,61 23,19 0,53 0,01 0,38 
macrophage migration inhibitory factor 
homolog isoform 2 gi|357161293|ref|XP_003579043.1| PREDICTED: macrophage migration inhibitory factor homolog isoform 2 [Brachypodium distachyon]
44,75 52,55 125,65 155,13 239,12 333,62 0,29 0,22 0,38 stress-induced-phosphoprotein 1 gi|473808485|gb|EMS46734.1| Stress
2,31 9,79 24,95 1,89 0,71 66,89 1,22 13,79 0,37 - - 
138,05 93,53 75,17 186,68 193,48 202,26 0,74 0,48 0,37 hypothetical protein F775_20527 gi|475535363|gb|EMT08736.1| hypothetical protein F775_20527 [Aegilops tauschii]
SORBIDRAFT_04g034765 hypothetical protein SORBIDRAFT_04g034765 [Sorghum bicolor]
71,51 110,44 64,00 100,96 331,46 265,13 0,71 0,33 0,24 
replication protein a 70 kda dna-binding 
subunit gi|357134970|ref|XP_003569087.1| PREDICTED: replication protein A 70 kDa DNA
35,90 54,30 111,46 52,73 271,05 577,65 0,68 0,20 0,19 - - 
29,25 0,86 9,27 50,69 40,91 49,05 0,58 0,02 0,19 - - 
0,35 2,64 11,67 1,17 10,45 63,70 0,30 0,25 0,18 nac domain-containing protein 8 gi|473727711|gb|EMS45068.1| NAC domain
17,59 0,09 5,05 30,89 35,26 28,70 0,57 0,00 0,18 - - 
3,41 0,71 2,05 12,07 11,51 11,91 0,28 0,06 0,17 
ethylene-responsive transcription factor 
erf012 gi|475531074|gb|EMT08027.1| Ethylene
4,21 3,87 8,03 8,88 34,87 47,72 0,47 0,11 0,17 glutathione s-transferase gi|475612065|gb|EMT28293.1| hypothetical protein F775_28363 [Aegilops tauschii]
27,40 0,86 4,90 34,45 36,84 34,78 0,80 0,02 0,14 probable s-acyltransferase at4g24630-like gi|474427346|gb|EMS67777.1| hypothetical protein TRIUR3_32057 [Triticum urartu]
5,45 0,00 1,47 6,82 6,27 11,19 0,80 0,00 0,13 hypothetical protein TRIUR3_32057 gi|474427346|gb|EMS67777.1| hypothetical
5,44 9,46 10,38 2,08 0,79 167,46 2,61 12,00 0,06 hypothetical protein TRIUR3_20993 gi|474403167|gb|EMS66252.1| hypothetical protein TRIUR3_20993 [Triticum urartu]
15,85 131,64 139,25 65,92 1053,46 6031,68 0,24 0,12 0,02 
ribose-phosphate pyrophosphokinase 
chloroplastic-like gi|326488559|dbj|BAJ93948.1| predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
 22vsH 22vs12 
AA_H_vs_BA_
H 
AA_12_vs_BA_1
2 
AA_22_vs_BA_2
2 
AA_H_vs_BB_
H 
AA_12_vs_BB_1
2 
AA_22_vs_BB_2
2 Anotación funcional  Proteína mas similar (BLASTX NCBI) GO biological process
2,219 1,328 0,598 1,117 2,188 1,141 1,351 2,380 1,399 
(+)-delta-cadinene 
synthase isozyme c2 
gi|474321051|gb|EMS62305.1| (+)-delta-
cadinene synthase isozyme C2 [Triticum 
urartu] metabolic process; 
3,387 2,604 0,769 1,383 3,403 1,817 1,106 3,946 2,065 
1-aminocyclopropane-
1-carboxylate oxidase-
1-like protein 
gi|475622222|gb|EMT31795.1| 1-
aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase-
1-like protein [Aegilops tauschii] metabolic process; 
0,369 0,731 1,984 0,869 0,328 0,829 0,960 0,377 0,707 
adrenodoxin-like 
mitochondrial-like 
gi|326505230|dbj|BAK03002.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
pollination; multicellular 
organismal development; 
2,518 0,930 0,369 3,207 3,791 0,513 2,823 2,772 0,741 
benzyl alcohol o-
benzoyltransferase-
like 
gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
5,167 2,313 0,448 0,586 2,575 0,951 1,037 6,709 2,775 
3-ketoacyl- synthase 
11 
gi|474160081|gb|EMS57261.1| 3-ketoacyl-
CoA synthase 11 [Triticum urartu] 
0,581 0,252 0,434 1,493 1,844 1,682 1,235 2,023 1,181 3-ketoacyl- synthase 6 
gi|475587989|gb|EMT20723.1| 3-ketoacyl-
CoA synthase 6 [Aegilops tauschii] 
pollination; multicellular 
organismal development; 
biosynthetic process; 
cellular process; lipid 
metabolic process; 
response to abiotic 
stimulus; response to 
stress; anatomical 
structure morphogenesis; 
cellular component 
organization; cell growth; 
1,993 3,392 1,702 1,078 1,914 2,378 1,185 2,058 3,766 
hypothetical protein 
F775_09216 
gi|475617611|gb|EMT30179.1| 
hypothetical protein F775_09216 [Aegilops 
tauschii] 
10,623 9,457 0,890 1,333 12,704 18,402 0,470 17,168 19,478 
hypothetical protein 
F775_17324 
gi|475624697|gb|EMT32714.1| 
hypothetical protein F775_17324 [Aegilops 
tauschii] 
biological_process; 
cellular process; 
9,902 9,033 0,912 1,976 13,561 21,169 0,324 13,190 24,924 
hypothetical protein 
TRIUR3_12850 
gi|473826934|gb|EMS47152.1| 
hypothetical protein TRIUR3_12850 
[Triticum urartu] 
28,206 21,729 0,770 2,377 22,179 40,832 0,221 29,008 65,021 
hypothetical protein 
F775_17324 
gi|475624697|gb|EMT32714.1| 
hypothetical protein F775_17324 [Aegilops 
tauschii] 
0,568 0,273 0,481 1,672 2,551 5,847 2,562 7,792 25,326 
ent-kaurene synthase-
like protein 3 
gi|475570170|gb|EMT15962.1| Ent-
kaurene synthase-like protein 3 [Aegilops 
tauschii] 
response to stress; 
metabolic process; 
20,671 50,832 2,459 0,806 9,448 1,356 0,982 4,347 3,276 
acyltransferase-like 
protein 
gi|475567242|gb|EMT15225.1| 
Acyltransferase-like protein [Aegilops 
tauschii] 
metabolic process; 
biosynthetic process; 
cellular process; lipid 
metabolic process; 
gi|475567242|gb|EMT15225.1| 
44,625 56,511 1,266 0,762 2,635 1,825 0,731 3,361 2,113 
anthranilate n-
benzoyltransferase 
protein 1 
gi|475534567|gb|EMT08585.1| 
Anthranilate N-benzoyltransferase protein 1 
[Aegilops tauschii] 
2,654 3,931 1,481 1,871 2,493 0,955 1,161 2,316 2,265 
aspartic proteinase 
nepenthesin-1 
gi|475563299|gb|EMT14245.1| Aspartic 
proteinase nepenthesin-1 [Aegilops tauschii]
0,027 0,412 15,160 0,736 0,024 0,519 0,897 0,039 0,473 
atp-dependent clp 
protease adapter 
protein clps 
gi|475566081|gb|EMT14943.1| ATP
dependent Clp protease adapter protein 
clpS [Aegilops tauschii] 
2,394 1,190 0,497 1,772 8,077 3,088 1,899 4,749 5,076 
atp-dependent clp 
protease adapter 
protein clps 
gi|475566081|gb|EMT14943.1| ATP
dependent Clp protease adapter protein 
clpS [Aegilops tauschii] 
Activado/Reprimid
5,637 2,598 0,461 1,491 2,992 0,738 1,060 1,613 0,217 
auxin response factor 
5 
gi|475502221|gb|EMT04413.1| Auxin 
response factor 5 [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimid
7,146 5,455 0,763 0,865 6,657 3,986 0,823 5,961 5,017 
auxin-induced protein 
5ng4 
gi|475609053|gb|EMT27247.1| Auxin
induced protein 5NG4 [Aegilops tauschii]
Reprimido/Activad
0,792 4,223 5,333 0,605 0,240 0,855 0,691 0,237 1,097 
b3 domain-containing 
protein 
gi|475440380|gb|EMT01422.1| B3 domain
containing protein [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimid
7,241 1,503 0,208 1,883 13,472 4,203 2,720 24,553 23,452 
salicylate o-
methyltransferase-like 
gi|514726798|ref|XP_004956069.1| 
PREDICTED: salicylate O-methyltransferase
like [Setaria italica] 
Activado/Reprimid
3,194 0,419 0,131 9,890 263,337 4,972 9,235 14,997 13,954 
3 -n-debenzoyl-2 -
deoxytaxol n-
benzoyltransferase-
like 
gi|326516666|dbj|BAJ92488.1| predicted
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
18,921 18,995 1,004 0,849 2,171 5,507 2,081 3,944 9,668 
beta-expansin 1a 
expressed 
gi|300681586|emb|CBI75532.1| beta
expansin 1a precursor, putative, expressed 
[Triticum aestivum] 
2,223 1,278 0,575 0,900 4,099 1,870 1,001 3,085 2,248 
bidirectional sugar 
transporter sweet3a-
like 
gi|357134259|ref|XP_003568735.1| 
PREDICTED: bidirectional sugar transporter 
SWEET3a-like [Brachypodium distachyon]
10,737 18,928 1,763 1,081 9,309 1,546 1,154 3,528 2,912 
epoxide hydrolase 2-
like 
gi|326515796|dbj|BAK07144.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,184 1,398 1,180 0,723 0,477 0,541 0,670 0,266 0,445 
brct domain-
containing protein 
gi|475555922|gb|EMT12543.1| BRCT 
domain-containing protein [Aegilops 
tauschii] 
1,230 1,832 1,490 0,667 0,508 0,541 0,620 0,239 0,479 
brct domain-
containing protein 
gi|475555922|gb|EMT12543.1| BRCT 
domain-containing protein [Aegilops 
tauschii] 
0,056 0,512 9,130 0,506 0,030 0,574 0,842 0,047 0,356 
bromodomain 
containing expressed 
gi|357119896|ref|XP_003561669.1| 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100840589 [Brachypodium distachyon]
2,580 0,921 0,357 1,412 3,844 0,688 1,536 7,133 2,163 
btb poz domain-
containing protein 
gi|475606809|gb|EMT26515.1| BTB/POZ 
domain-containing protein [Aegilops 
tauschii] 
1,267 2,280 1,799 1,024 4,891 3,450 1,188 1,763 5,689 
root phototropism 
protein 3 
gi|473957972|gb|EMS51026.1| Root 
phototropism protein 3 [Triticum urartu]
1,327 0,531 0,400 2,390 3,544 2,865 1,122 2,673 1,651 
burp domain-
containing protein 3-
like 
gi|326502028|dbj|BAK06506.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,152 0,711 0,617 1,919 2,060 2,313 1,240 3,375 2,229 fd-like 15 protein 
gi|167745180|gb|ABZ91912.1| FD
protein [Triticum aestivum] 
5,623 14,070 2,502 0,690 2,208 3,923 1,024 2,656 5,503 
cadmium zinc-
transporting atpase 3 
gi|473894779|gb|EMS48900.1| 
Cadmium/zinc-transporting ATPase 3 
[Triticum urartu] 
0,463 0,599 1,294 0,621 0,367 0,520 0,684 0,269 0,306 
hypothetical protein 
F775_27301 
gi|475562927|gb|EMT14165.1| 
hypothetical protein F775_27301 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
27,207 4,171 0,153 0,529 7,482 8,895 0,450 16,477 1,859 
cbs domain-containing 
protein cbscbspb3-like 
gi|514787504|ref|XP_004971347.1| 
PREDICTED: CBS domain-containing protein 
CBSCBSPB3-like [Setaria italica] 
1,786 0,963 0,539 0,945 2,945 0,762 0,646 0,939 0,468 chitinase 2 
gi|18146827|dbj|BAB82472.1| chitinase 2 
[Triticum aestivum] 
6,948 8,232 1,185 7,111 11,399 9,814 0,865 11,854 16,208 
cobw domain-
containing protein 1-
like 
gi|326529359|dbj|BAK01073.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimid
2,721 1,178 0,433 1,763 4,009 1,256 1,270 4,004 2,370 
cst complex subunit 
ctc1-like 
gi|475504785|gb|EMT04674.1| 
hypothetical protein F775_04872 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
55,775 34,508 0,619 0,223 23,975 2,034 0,117 16,885 2,166 
cyclopropane-fatty-
acyl-phospholipid 
synthase 
gi|326532400|dbj|BAK05129.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
serine threonine 
gi|474147743|gb|EMS56851.1| Cysteine
rich receptor-like protein kinase 10 [Triticum 
protein rga4 resistance protein RGA2 [Triticum urartu] 
2,387 1,549 0,649 2,278 4,739 2,047 2,560 2,969 3,084 
disease resistance 
protein rpm1 
gi|475611487|gb|EMT28101.1| Disease 
resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii] 
6,176 5,680 0,920 2,033 8,502 15,108 0,605 13,263 18,031 
disease resistance 
protein rpm1 
gi|475593712|gb|EMT22460.1| Disease 
resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii] 
10,328 6,485 0,628 1,757 13,417 20,343 0,350 19,779 40,894 
disease resistance 
protein rpm1 
gi|475619638|gb|EMT30833.1| 
hypothetical protein F775_52654 [Aegilops 
tauschii] 
35,966 29,865 0,830 2,350 68,846 36,495 0,305 79,172 71,669 
disease resistance 
protein rpm1 
gi|474368921|gb|EMS63672.1| Disease 
resistance protein RPM1 [Triticum urartu] 
1,946 1,013 0,520 2,872 123,656 3,263 3,746 4,965 32,672 
disease resistance 
protein rpm1 
gi|475618008|gb|EMT30311.1| Disease 
resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii] response to stress; 
1,698 0,730 0,430 6,571 #¡DIV/0! 3,625 3,572 6,867 #¡DIV/0! 
disease resistance 
protein rpm1 
gi|475618008|gb|EMT30311.1| Disease 
resistance protein RPM1 [Aegilops tauschii] 
35,139 34,690 0,987 8,447 128,593 #¡DIV/0! 0,252 119,030 258,002 
dna repair rad51-a-
like protein 
gi|474164463|gb|EMS57379.1| 
Dihydroflavonol-4-reductase [Triticum 
urartu] 
5,123 1,709 0,334 0,757 7,753 2,742 1,389 7,147 2,362 
dna-directed rna 
polymerase i subunit 
rpa2 
gi|475576703|gb|EMT17614.1| DNA-
directed RNA polymerase I subunit RPA2 
[Aegilops tauschii] 
0,904 2,272 2,512 0,892 0,545 0,761 0,996 0,491 0,885 
e3 ubiquitin-protein 
ligase ubr2 
gi|474162621|gb|EMS57311.1| E3 
ubiquitin-protein ligase UBR2 [Triticum 
urartu] 
11,658 18,159 1,558 5,530 8,015 3,770 4,001 9,070 5,409 
hypothetical protein 
F775_01939 
gi|475611242|gb|EMT28023.1| 
hypothetical protein F775_01939 [Aegilops 
tauschii] 
4,571 5,087 1,113 1,592 3,068 0,532 1,101 3,174 2,847 epoxide hydrolase 2 
gi|474237122|gb|EMS59633.1| Epoxide 
hydrolase 2 [Triticum urartu] 
5,608 3,115 0,556 0,901 1,928 1,142 1,603 5,824 2,390 
eukaryotic translation 
initiation factor 5a-4 
gi|473986991|gb|EMS51734.1| Eukaryotic 
translation initiation factor 5A-4 [Triticum 
urartu] 
translation; cell death; 
response to stress; 
response to biotic 
stimulus; response to 
external stimulus; cellular 
protein modification 
process; cellular 
component organization; 
multicellular organismal 
development; 
biological_process; 
0,089 1,147 12,937 0,761 0,054 0,644 0,934 0,054 0,666 
hypothetical protein 
F775_02103 
gi|475537802|gb|EMT09144.1| 
hypothetical protein F775_02103 [Aegilops 
tauschii] 
41,362 28,896 0,699 2,603 65,869 110,150 0,221 70,480 139,688 
hypothetical protein 
F775_22623 
gi|475624699|gb|EMT32716.1| 
hypothetical protein F775_22623 [Aegilops 
tauschii] 
0,006 0,793 123,001 0,568 0,004 0,494 0,579 0,004 0,426 
fbd-associated f-box 
protein at4g10400-
like 
gi|326533704|dbj|BAK05383.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
4,541 3,009 0,663 0,867 3,042 1,629 0,744 3,669 1,970 
low quality protein: f-
box lrr-repeat protein 
14-like 
gi|475552222|gb|EMT11745.1| 
hypothetical protein F775_32707 [Aegilops 
tauschii] 
28,778 24,085 0,837 1,599 21,370 43,364 0,196 26,289 39,719 
hypothetical protein 
TRIUR3_01652 
gi|474004878|gb|EMS52366.1| 
hypothetical protein TRIUR3_01652 
[Triticum urartu] 
13,620 16,545 1,215 2,449 19,677 79,991 0,304 26,326 61,456 
f-box protein 
at5g67140-like 
gi|357118621|ref|XP_003561050.1| 
PREDICTED: F-box protein At5g67140-like 
[Brachypodium distachyon] 
38,032 43,451 1,142 1,182 32,593 139,938 0,181 30,196 72,260 
f-box protein 
at5g67140-like 
gi|475564554|gb|EMT14558.1| 
hypothetical protein F775_44045 [Aegilops 
tauschii] 
4,352 3,224 0,741 1,221 2,133 2,501 1,870 2,413 1,891 f-box protein pp2-b10 
gi|473968654|gb|EMS51376.1| F-box 
protein PP2-B10 [Triticum urartu] 
66,957 71,578 1,069 2,257 52,897 42,085 0,182 33,811 56,898 
hypothetical protein 
F775_22622 
gi|475624698|gb|EMT32715.1| 
hypothetical protein F775_22622 [Aegilops 
tauschii] 
22,751 25,443 1,118 3,227 45,605 51,861 0,248 #¡DIV/0! 64,079 
hypothetical protein 
TRIUR3_01652 
gi|474004878|gb|EMS52366.1| 
hypothetical protein TRIUR3_01652 
[Triticum urartu] 
17,262 14,007 0,811 1,796 16,821 36,770 0,287 24,360 36,422 
hypothetical protein 
TRIUR3_12849 
gi|473826933|gb|EMS47151.1| 
hypothetical protein TRIUR3_12849 
[Triticum urartu] 
3,965 2,707 0,683 0,958 2,681 1,678 0,666 2,968 2,844 
f-box protein skp2a-
like 
gi|474176012|gb|EMS57775.1| F-box 
protein SKP2A [Triticum urartu] 
cellular process; response 
to stress; response to 
abiotic stimulus; protein 
metabolic process; 
catabolic process; 
4,749 3,488 0,734 1,012 2,958 1,239 0,848 2,905 2,088 
f-box protein skp2a-
like 
gi|474176012|gb|EMS57775.1| F-box 
protein SKP2A [Triticum urartu] 
cellular process; response 
to stress; response to 
abiotic stimulus; protein 
metabolic process; 
catabolic process; 
4,061 2,606 0,642 0,891 3,348 1,714 0,740 3,488 2,746 
f-box protein skp2a-
like 
gi|474176012|gb|EMS57775.1| F-box 
protein SKP2A [Triticum urartu] 
cellular process; response 
to stress; response to 
abiotic stimulus; protein 
metabolic process; 
catabolic process; 
3,151 1,266 0,402 1,690 3,836 1,970 0,907 5,368 1,490 
flowering-promoting 
factor 1-like protein 5-
like 
gi|475573310|gb|EMT16715.1| 
hypothetical protein F775_27105 [Aegilops 
tauschii] 
response to endogenous 
stimulus; flower 
development; 
Activado/Reprimid
13,814 10,451 0,757 1,850 21,505 41,321 0,209 39,338 55,367 
glycine-rich rna-
binding protein grp1a 
gi|399886791|gb|AFP52931.1| RBP1 
[Hordeum vulgare] 
Reprimido/Activad
0,209 1,223 5,858 0,867 0,175 0,788 0,936 0,174 0,676 
lecithin-cholesterol 
acyltransferase-like 1 
gi|474202134|gb|EMS58552.1| Lecithin
cholesterol acyltransferase-like 1 [Triticum 
urartu] 
1,780 1,223 0,687 1,467 1,996 0,968 1,487 2,238 1,549 
serine threonine-
protein kinase 
receptor 
gi|475412487|gb|EMT00924.1| Putative 
serine/threonine-protein kinase receptor 
[Aegilops tauschii] 
Activado/Reprimid
3,832 1,843 0,481 0,818 2,689 1,187 0,843 3,282 1,688 
heat stress 
transcription factor a-
2c 
gi|475600559|gb|EMT24571.1| Heat stress 
transcription factor A-2c [Aegilops tauschii]
1,627 1,361 0,836 1,248 1,938 1,732 0,842 2,044 1,719 
truncated hemoglobin 
hb2b 
gi|198385788|gb|ACH86230.1| truncated 
hemoglobin Hb2b [Triticum aestivum]
2,146 1,573 0,733 1,110 2,946 1,613 1,037 3,492 2,226 
hexokinase- 
chloroplastic-like 
gi|326531884|dbj|BAK01318.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Reprimido/Activad
0,283 1,004 3,551 0,826 0,295 0,772 0,596 0,240 1,486 
h2b2_wheat ame: 
full=histone 
gi|326510547|dbj|BAJ87490.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,113 1,698 1,526 0,439 0,532 0,646 0,403 0,457 0,622 
hypothetical protein 
F775_00405 
gi|475577046|gb|EMT17699.1| 
hypothetical protein F775_00405 [Aegilops 
tauschii] 
Reprimido/Activad
0,241 0,453 1,878 0,915 0,333 0,968 0,909 0,326 0,605 
hypothetical protein 
F775_00567 
gi|475618962|gb|EMT30605.1| 
hypothetical protein F775_00567 [Aegilops 
tauschii] 
1,205 1,178 0,978 0,583 0,382 0,446 0,615 0,261 0,369 
hypothetical protein 
F775_03349 
gi|475542618|gb|EMT09998.1| 
hypothetical protein F775_03349 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
1,784 1,177 0,660 1,056 2,080 1,526 1,369 2,258 2,041 
hypothetical protein 
F775_04315 
gi|475615821|gb|EMT29570.1| 
hypothetical protein F775_04315 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
2,933 1,911 0,651 1,007 2,747 1,700 1,204 2,933 2,666 
hypothetical protein 
F775_04315 
gi|475615821|gb|EMT29570.1| 
hypothetical protein F775_04315 [Aegilops 
tauschii] 
1,116 1,969 1,765 0,689 0,360 0,477 0,562 0,249 0,486 
hypothetical protein 
F775_06922 
gi|475547627|gb|EMT10918.1| 
hypothetical protein F775_06922 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
7,474 6,077 0,813 1,053 2,024 0,967 1,259 2,226 1,745 
hypothetical protein 
F775_07050 
gi|475511748|gb|EMT05425.1| 
hypothetical protein F775_07050 [Aegilops 
tauschii] 
Reprimido/Activad
0,000 0,161 
#¡DIV/0
! 0,814 0,000 1,032 1,149 0,000 0,764 
hypothetical protein 
F775_12307 
gi|475354387|gb|EMT00440.1| 
hypothetical protein F775_12307 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
6,722 1,939 0,288 1,081 8,942 1,264 1,417 6,501 1,485 
hypothetical protein 
F775_14630 
gi|475421134|gb|EMT01064.1| 
hypothetical protein F775_14630 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid #¡DIV/0
! 
#¡DIV/0
! 0,212 #¡DIV/0! 299,563 #¡DIV/0! 0,000 255,259 76,726 
hypothetical protein 
F775_21152 
gi|475416644|gb|EMT01001.1| 
hypothetical protein F775_21152 [Aegilops 
tauschii] 
0,000 3,566 
#¡DIV/0
! 0,690 0,000 1,002 1,106 0,000 1,115 
hypothetical protein 
F775_21329 
gi|475550067|gb|EMT11387.1| 
hypothetical protein F775_21329 [Aegilops 
tauschii] 
179,551 197,397 1,099 0,890 4,529 3,423 0,139 4,622 5,240 
hypothetical protein 
F775_22164 
gi|475595102|gb|EMT22917.1| 
hypothetical protein F775_22164 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
43,557 36,276 0,833 2,375 31,317 43,519 0,278 52,287 77,034 
hypothetical protein 
F775_22622 
gi|475624698|gb|EMT32715.1| 
hypothetical protein F775_22622 
tauschii] 
Activado/Reprimid
38,914 34,055 0,875 2,242 55,643 106,990 0,238 48,715 173,844 
hypothetical protein 
F775_22623 
gi|475624699|gb|EMT32716.1| 
hypothetical protein F775_22623 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
47,231 34,555 0,732 1,821 61,777 116,665 0,220 58,245 141,022 
hypothetical protein 
F775_22623 
gi|475624699|gb|EMT32716.1| 
hypothetical protein F775_22623 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
40,817 39,411 0,966 1,534 11,804 18,626 0,394 16,149 25,305 
hypothetical protein 
F775_22624 
gi|475624705|gb|EMT32722.1| 
hypothetical protein F775_22624 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid hypothetical protein 
gi|475624705|gb|EMT32722.1| 
hypothetical protein F775_22624 [Aegilops 
TRIUR3_12653 hypothetical protein TRIUR3_12653 
[Triticum urartu] 
30,871 5,291 0,171 0,553 13,201 2,357 #¡DIV/0! 18,633 #¡DIV/0! 
hypothetical protein 
TRIUR3_12778 
gi|473886996|gb|EMS48197.1| 
hypothetical protein TRIUR3_12778 
[Triticum urartu] 
5,003 3,926 0,785 1,140 2,849 1,853 0,774 5,494 1,809 
hypothetical protein 
TRIUR3_18565 
gi|474317668|gb|EMS62192.1| 
hypothetical protein TRIUR3_18565 
[Triticum urartu] 
3,260 3,473 1,066 1,069 2,603 1,159 1,414 2,792 2,551 
hypothetical protein 
TRIUR3_19360 
gi|473933477|gb|EMS50048.1| 
hypothetical protein TRIUR3_19360 
[Triticum urartu] 
0,011 0,500 46,428 1,216 0,011 0,700 1,079 0,014 0,815 
hypothetical protein 
TRIUR3_21488 
gi|474418822|gb|EMS67372.1| 
hypothetical protein TRIUR3_21488 
[Triticum urartu] 
2,194 1,614 0,736 0,863 2,497 2,969 1,396 2,724 2,325 
hypothetical protein 
TRIUR3_27114 
gi|474265381|gb|EMS60688.1| 
hypothetical protein TRIUR3_27114 
[Triticum urartu] 
16,379 7,636 0,466 1,381 5,303 4,139 1,308 9,974 5,509 
hypothetical protein 
TRIUR3_31418 
gi|473846676|gb|EMS47391.1| 
hypothetical protein TRIUR3_31418 
[Triticum urartu] 
0,009 0,371 43,451 2,745 0,007 0,969 1,173 0,009 0,180 
hypothetical protein 
TRIUR3_33105 
gi|474054701|gb|EMS53762.1| 
hypothetical protein TRIUR3_33105 
[Triticum urartu] 
14,438 27,438 1,900 1,376 9,671 15,909 0,385 7,728 11,038 
hypothetical protein 
TRIUR3_34472 
gi|474403284|gb|EMS66283.1| 
hypothetical protein TRIUR3_34472 
[Triticum urartu] 
transport; cellular 
process; 
19,295 35,431 1,836 0,658 16,263 27,418 0,325 7,620 9,373 
hypothetical protein 
TRIUR3_34472 
gi|474403284|gb|EMS66283.1| 
hypothetical protein TRIUR3_34472 
[Triticum urartu] 
transport; cellular 
process; 
35,631 5,639 0,158 1,219 7,071 4,619 2,533 58,290 3,717 
ketol-acid 
chloroplastic 
gi|473947848|gb|EMS50581.1| 
hypothetical protein TRIUR3_16761 
[Triticum urartu] 
metabolic process; 
biosynthetic process; 
biological_process; 
0,023 0,378 16,269 0,729 0,021 0,399 0,592 0,028 0,379 
lectin-domain 
containing receptor 
kinase 
gi|473911921|gb|EMS49596.1| L-type 
lectin-domain containing receptor kinase 
IX.1 [Triticum urartu] 
863,203 238,652 0,276 0,640 305,470 168,057 0,948 930,883 205,480 
l-type lectin-domain 
containing receptor 
kinase -like 
gi|473735425|gb|EMS45249.1| putative L-
type lectin-domain containing receptor 
kinase S.7 [Triticum urartu] 
5,239 8,730 1,666 2,786 3,933 1,519 0,981 5,023 4,936 
leucoanthocyanidin 
dioxygenase 
gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
metabolic process; 
response to biotic 
stimulus; signal 
transduction; response to 
endogenous stimulus; 
response to external 
stimulus; response to 
stress; biosynthetic 
process; cellular process; 
lipid metabolic process; 
7,254 9,723 1,340 3,209 5,092 1,545 1,969 5,557 4,894 
leucoanthocyanidin 
dioxygenase 
gi|326513735|dbj|BAJ87886.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
metabolic process; 
response to biotic 
stimulus; signal 
transduction; response to 
endogenous stimulus; 
response to external 
stimulus; response to 
stress; biosynthetic 
process; cellular process; 
lipid metabolic process; 
0,003 0,222 64,037 1,131 0,005 0,358 0,812 0,007 0,354 
lectin-domain 
containing receptor 
kinase 
gi|475617471|gb|EMT30121.1| Lectin-
domain containing receptor kinase A4.2 
[Aegilops tauschii] 
0,028 0,410 14,649 0,525 0,014 0,374 0,638 0,032 0,352 
macrophage 
migration inhibitory 
factor homolog 
isoform 2 
gi|357161293|ref|XP_003579043.1| 
PREDICTED: macrophage migration 
inhibitory factor homolog isoform 2 
[Brachypodium distachyon] 
0,733 1,083 1,478 0,847 0,313 1,057 1,258 3,189 4,311 
mads-box 
transcription factor 27 
gi|474289222|gb|EMS61242.1| MADS-box 
transcription factor 27 [Triticum urartu] 
53,066 45,996 0,867 0,873 47,830 96,698 0,129 31,706 36,558 
malonyl-coenzyme 
a:anthocyanin 3-o-
glucoside-6 -o-
malonyltransferase 
gi|473787148|gb|EMS46259.1| Malonyl-
coenzyme A:anthocyanin 3-O-glucoside-6''-
O-malonyltransferase [Triticum urartu] 
0,521 0,836 1,605 0,809 0,492 0,887 0,819 0,373 0,663 mapk protein kinase 
gi|473779925|gb|EMS46032.1| 
hypothetical protein TRIUR3_32447 
[Triticum urartu] 
response to stress; 
cellular protein 
modification process; 
signal transduction; 
response to endogenous 
stimulus; 
0,905 0,981 1,084 0,573 0,468 0,572 0,617 0,349 0,430 membrane protein 
gi|475594673|gb|EMT22764.1| Putative 
membrane protein [Aegilops tauschii] 
transport; cellular 
process; 
1,591 1,030 0,647 1,215 1,926 1,089 1,113 2,008 1,222 
hypothetical protein 
TRIUR3_01630 
gi|473888985|gb|EMS48425.1| 
hypothetical protein TRIUR3_01630 
[Triticum urartu] 
response to external 
stimulus; response to 
stress; 
0,629 0,508 0,808 0,919 0,531 0,772 1,018 0,549 0,361 
metallothionein-like 
protein 4a 
gi|475514607|gb|EMT05738.1| 
Metallothionein-like protein 4A [Aegilops 
tauschii] 
7,670 1,978 0,258 3,657 25,703 6,261 2,851 27,140 48,877 
methyl- -binding 
domain-containing 
protein 2 
gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl-
CpG-binding domain-containing protein 2 
[Triticum urartu] 
methyl- -binding gi|473936758|gb|EMS50155.1| Methyl-
containing protein 8 domain-containing protein 8 [Triticum 
urartu] 
0,708 0,347 0,490 0,609 0,280 0,263 0,602 0,263 0,203 
nac domain-
containing protein 8 
gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC 
domain-containing protein 8 [Aegilops 
tauschii] 
0,598 0,627 1,049 0,580 0,312 0,466 0,632 0,320 0,462 
nac domain-
containing protein 8 
gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC 
domain-containing protein 8 [Aegilops 
tauschii] 
1,108 1,216 1,097 0,562 0,423 0,603 0,699 0,413 0,527 
nac domain-
containing protein 8 
gi|475519775|gb|EMT06396.1| NAC 
domain-containing protein 8 [Aegilops 
tauschii] 
0,075 1,739 23,210 0,984 0,028 0,287 0,836 0,026 0,302 
disease resistance 
protein rga2 
gi|475607650|gb|EMT26780.1| Disease 
resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
1,859 2,149 1,156 3,014 5,438 11,195 0,650 6,391 10,850 
nicotianamine 
aminotransferase 
gi|6469089|dbj|BAA87054.1| 
nicotianamine aminotransferase [Hordeum 
vulgare subsp. vulgare] 
gi|326496340|dbj|BAJ94632.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,399 3,188 1,328 1,899 10,444 28,003 0,632 9,919 39,652 
nicotianamine 
aminotransferase 
gi|6469089|dbj|BAA87054.1| 
nicotianamine aminotransferase [Hordeum 
vulgare subsp. vulgare] 
gi|326496340|dbj|BAJ94632.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimid
2,199 2,117 0,963 1,513 4,500 7,613 0,743 6,162 7,789 
nicotianamine 
aminotransferase 
gi|474113635|gb|EMS55745.1| 
Nicotianamine aminotransferase A [Triticum 
urartu] 
0,679 0,545 0,802 0,733 0,482 0,372 1,079 0,473 0,367 
hypothetical protein 
F775_20527 
gi|475535363|gb|EMT08736.1| 
hypothetical protein F775_20527 [Aegilops 
tauschii] 
Activado/Reprimid
11,887 10,897 0,917 2,373 13,976 17,389 0,365 21,169 26,575 
nuclear pore complex 
protein 
gi|475518275|gb|EMT06181.1| Nuclear 
pore complex protein [Aegilops tauschii]
Activado/Reprimid
4,354 3,503 0,805 1,146 2,012 0,970 1,169 2,259 1,149 
nuclear transcription 
factor y subunit a-10 
gi|475548121|gb|EMT11010.1| Nuclear 
transcription factor Y subunit A-10 [Aegilops 
tauschii] 
2,529 1,074 0,425 5,496 4,215 4,315 8,882 32,918 38,169 
low affinity nitrate 
transporter 
gi|50059161|gb|AAT69243.1| low affinity 
nitrate transporter NRT1.1 [Triticum 
aestivum] 
1,485 1,487 1,001 1,910 2,239 1,957 2,388 1,810 3,373 
peptide transporter 
ptr2-like 
gi|326521396|dbj|BAJ96901.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,210 0,204 0,969 1,375 0,197 0,538 1,079 0,281 0,335 peroxidase 4-like 
gi|474413223|gb|EMS66985.1| Peroxidase 
4 [Triticum urartu] 
0,720 1,213 1,684 0,897 0,380 0,539 0,867 0,278 0,484 
l-ascorbate peroxidase 
3 
gi|473999950|gb|EMS52219.1| putative L
ascorbate peroxidase 3 [Triticum urartu]
1,141 1,389 1,218 2,052 2,295 3,182 1,211 3,507 3,025 
phosphatase 
phospho1 
gi|326507254|dbj|BAJ95704.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,575 1,902 1,207 1,958 2,782 3,377 1,382 4,175 4,897 
phosphatase 
phospho1 
gi|475625604|gb|EMT33032.1| Putative 
phosphatase phospho1 [Aegilops tauschii]
1,497 1,867 1,247 1,559 3,055 1,847 1,023 2,495 2,868 
hypothetical protein 
F775_25944 
gi|475595814|gb|EMT23161.1| 
hypothetical protein F775_25944 [Aegilops 
tauschii] 
1,064 1,097 1,030 0,648 0,353 0,424 0,661 0,349 0,417 polyubiquitin 10 
gi|358332080|dbj|GAA27344.2| 
polyubiquitin-A [Clonorchis sinensis]
1,931 0,952 0,493 1,127 2,607 1,811 1,121 2,733 2,183 
potassium channel 
kat1 
gi|473822516|gb|EMS47074.1| Potassium 
channel KAT1 [Triticum urartu] 
0,709 1,258 1,775 0,589 0,375 0,543 0,454 0,215 0,283 predicted protein 
gi|326518258|dbj|BAJ96526.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimid
2,282 1,561 0,684 1,026 1,962 1,070 1,181 2,105 1,375 predicted protein 
gi|326494844|dbj|BAJ94541.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
4,013 5,409 1,348 1,276 2,014 1,288 1,593 1,975 2,568 predicted protein 
gi|326502576|dbj|BAJ95351.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
17,085 20,581 1,205 1,091 5,940 2,284 0,755 4,759 3,457 predicted protein 
gi|326487554|dbj|BAK05449.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,658 2,239 0,842 3,236 #¡DIV/0! 3,340 2,620 4,190 #¡DIV/0! predicted protein 
gi|326488779|dbj|BAJ98001.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimid
2,544 2,045 0,804 0,438 0,928 0,677 0,836 2,237 1,652 
PREDICTED: 
uncharacterized 
protein 
LOC100835324 
gi|357131045|ref|XP_003567154.1| 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100835324 [Brachypodium distachyon]
Activado/Reprimid
2,851 1,300 0,456 0,647 3,270 1,773 0,886 4,612 2,937 
PREDICTED: 
uncharacterized 
protein 
LOC100840269 
gi|357162430|ref|XP_003579408.1| 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC100840269 [Brachypodium distachyon]
Activado/Reprimid
5,375 4,758 0,885 2,177 8,755 16,780 0,604 10,184 15,537 
PREDICTED: 
uncharacterized 
protein 
LOC101763807 
gi|514825064|ref|XP_004987189.1| 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC101763807 [Setaria italica] 
9,159 11,662 1,273 1,095 3,052 1,584 1,068 3,991 3,183 
long-chain-fatty-acid-- 
ligase 15 
gi|474247156|gb|EMS60031.1| Long
chain-fatty-acid--CoA ligase FadD15 
[Triticum urartu] 
gi|474247156|gb|EMS60031.1| Long
[Brachypodium distachyon] 
4,231 5,615 1,327 1,865 4,877 3,559 0,874 5,315 6,516 
probable glutamate 
carboxypeptidase 2-
like isoform 1 
gi|357136352|ref|XP_003569769.1| 
PREDICTED: probable glutamate 
carboxypeptidase 2-like isoform 1 
[Brachypodium distachyon] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
6,102 12,278 2,012 1,669 3,948 3,580 0,839 5,132 6,622 
probable glutamate 
carboxypeptidase 2-
like isoform 2 
gi|357136350|ref|XP_003569768.1| 
PREDICTED: probable glutamate 
carboxypeptidase 2-like isoform 2 
[Brachypodium distachyon] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
2,432 1,039 0,427 1,652 4,507 0,786 1,120 4,145 1,219 
glutathione s-
transferase gstu6 
gi|474346950|gb|EMS62895.1| putative 
glutathione S-transferase GSTU6 [Triticum 
urartu] biological_process; 
2,697 0,222 0,082 2,044 38,470 1,392 1,001 78,450 2,181 
glutathione s-
transferase gstu6 
gi|474346950|gb|EMS62895.1| putative 
glutathione S-transferase GSTU6 [Triticum 
urartu] biological_process; 
0,918 1,899 2,069 0,473 0,111 0,169 0,422 0,041 0,092 
glutathione s-
transferase 
gi|475612065|gb|EMT28293.1| 
hypothetical protein F775_28363 [Aegilops 
tauschii] 
0,672 0,759 1,131 2,577 2,063 9,324 2,292 3,150 12,993 
af308474_1 
asparaginase 
gi|326514732|dbj|BAJ99727.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
0,721 1,357 1,882 0,633 0,381 0,617 0,676 0,244 0,315 
probable 
mitochondrial 
chaperone bcs1-b-like 
gi|326514618|dbj|BAJ96296.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
catabolic process; cellular 
process; secondary 
metabolic process; 
biological_process; 
0,790 1,408 1,781 0,536 0,414 0,546 0,766 0,258 0,331 
probable 
mitochondrial 
chaperone bcs1-b-like 
gi|326514618|dbj|BAJ96296.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
catabolic process; cellular 
process; secondary 
metabolic process; 
biological_process; 
1,151 0,852 0,741 1,192 3,129 2,278 0,919 2,330 2,444 
probable nitrite 
transporter 
at1g68570-like 
gi|326488847|dbj|BAJ98035.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] transport; 
0,730 0,957 1,312 0,987 0,546 0,424 0,984 0,413 0,430 
probable 
nucleoredoxin 1-2-like 
gi|475557879|gb|EMT12941.1| 
Nucleoredoxin [Aegilops tauschii] 
behavior; pollination; 
response to external 
stimulus; multicellular 
organismal development; 
biological_process; 
cellular homeostasis; 
anatomical structure 
morphogenesis; cellular 
component organization; 
cell differentiation; cell 
growth; metaboli
process; 
0,934 1,119 1,198 0,884 0,587 0,405 0,824 0,382 0,370 
probable 
nucleoredoxin 1-2-like 
gi|475557879|gb|EMT12941.1| 
Nucleoredoxin [Aegilops tauschii] 
behavior; pollination; 
response to external 
stimulus; multicellular 
organismal development; 
biological_process; 
cellular homeostasis
anatomical structure 
morphogenesis; cellular 
component organization; 
cell differentiation; cell 
growth; metabolic 
process; 
20,894 7,303 0,350 0,750 4,912 4,544 0,369 12,777 1,655 
uncharacterized 
loc100193907 
gi|212721752|ref|NP_001132451.1| 
uncharacterized LOC100193907 [Zea mays] 
gi|194694424|gb|ACF81296.1| unknown 
[Zea mays] gi|414864897|tpg|DAA43454.1| 
TPA: putative protein kinase superfamily 
protein [Zea mays] 
cellular protein 
modification process; 
13,578 5,138 0,378 0,596 5,196 2,656 0,451 6,747 1,293 prolyl endopeptidase 
gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl 
endopeptidase [Triticum urartu] 
cellular protein 
modification process; 
5,046 2,644 0,524 0,737 2,007 1,200 0,480 2,100 0,769 prolyl endopeptidase 
gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl 
endopeptidase [Triticum urartu] 
,704 10,670 0,912 2,192 16,560 66,252 0,297 28,480 97,068 prolyl endopeptidase 
gi|473928543|gb|EMS49886.1| Prolyl 
endopeptidase [Triticum urartu] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
7,843 8,062 1,028 2,561 13,466 71,981 0,369 22,677 76,163 
prolyl endopeptidase-
like 
gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
10,266 11,788 1,148 2,119 14,204 63,139 0,289 22,073 80,935 
prolyl endopeptidase-
like 
gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
9,715 9,371 0,965 2,106 15,165 62,802 0,326 25,157 76,426 prolyl endopeptidase 
gi|326512690|dbj|BAK03252.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
3,345 1,761 0,527 0,716 2,189 1,518 0,860 2,803 1,948 
hypothetical protein 
F775_31652 
gi|475624272|gb|EMT32541.1| 
hypothetical protein F775_31652 [Aegilops 
tauschii] 
0,766 2,404 3,139 0,727 0,369 0,588 0,675 0,313 0,472 
hypothetical protein 
F775_17442 
gi|475611105|gb|EMT27975.1| 
hypothetical protein F775_17442 [Aegilops 
tauschii] 
87,277 66,265 0,759 #¡DIV/0! 30,229 66,992 0,083 25,946 149,995 protein argonaute 1a 
gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein 
argonaute 1A [Triticum urartu] 
54,269 42,840 0,789 2,236 39,334 69,933 0,207 43,166 100,547 protein argonaute 1a 
gi|474086699|gb|EMS54691.1| Protein 
argonaute 1A [Triticum urartu] 
5,773 5,632 0,976 1,420 7,187 5,848 1,364 7,644 11,040 protein argonaute 2 
gi|474366695|gb|EMS63517.1| Protein 
argonaute 2 [Triticum urartu] 
protein far1-related 
gi|475589412|gb|EMT21149.1| Protein 
FAR1-RELATED SEQUENCE 3 [Aegilops 
0,589 0,173 0,294 1,780 2,344 1,727 1,496 2,910 1,627 protein wax2 
gi|326493156|dbj|BAJ85039.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326500014|dbj|BAJ90842.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,970 1,234 0,626 1,442 3,850 1,966 1,431 2,850 2,291 protein wax2-like 
gi|357146569|ref|XP_003574039.1| 
PREDICTED: protein WAX2-like 
[Brachypodium distachyon] 
2,357 0,902 0,383 1,802 6,845 5,468 1,015 4,132 3,918 protein wax2 
gi|474204204|gb|EMS58602.1| Protein 
WAX2 [Triticum urartu] 
3,319 1,982 0,597 1,246 8,485 2,249 0,866 3,739 5,150 protein wax2 
gi|475523273|gb|EMT06855.1| Protein 
WAX2 [Aegilops tauschii] 
1,883 1,257 0,667 1,214 3,108 1,854 1,166 2,156 2,125 protein wax2-like 
gi|357146569|ref|XP_003574039.1| 
PREDICTED: protein WAX2-like 
[Brachypodium distachyon] 
1,663 1,897 1,141 1,182 1,957 0,951 1,255 2,133 2,087 protein ycf45 
gi|475623053|gb|EMT32079.1| Putative 
protein ycf45 [Aegilops tauschii] 
0,989 0,628 0,635 0,920 2,000 1,946 1,041 2,064 2,196 
protein zinc induced 
facilitator-like 1 
gi|475598493|gb|EMT23954.1| 
Metacaspase-9 [Aegilops tauschii]
9,590 14,696 1,533 1,356 2,667 1,509 3,230 2,129 2,617 
tpa: pheophorbide a 
oxygenase 
gi|326487416|dbj|BAJ89692.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
0,200 0,197 0,988 0,870 0,376 0,506 0,661 0,374 0,301 
pyrophosphate--
fructose 6-phosphate 
1-phosphotransferase 
subunit alpha-like 
gi|326498033|dbj|BAJ94879.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
Activado/Reprimid
3,238 0,798 0,247 1,098 5,685 2,055 1,865 6,850 4,836 
quinone 
oxidoreductase 
gi|475570758|gb|EMT16106.1| Quinone 
oxidoreductase [Aegilops tauschii]
0,671 1,145 1,707 1,085 0,256 0,325 0,679 0,121 0,280 
replication protein a 
70 kda dna-binding 
subunit 
gi|474244734|gb|EMS59946.1| Replication 
protein A 70 kDa DNA-binding subu
[Triticum urartu] 
1,546 0,894 0,579 0,704 0,332 0,240 0,826 0,311 0,236 
replication protein a 
70 kda dna-binding 
subunit 
gi|357134970|ref|XP_003569087.1| 
PREDICTED: replication protein A 70 kDa 
DNA-binding subunit-like [Brachypodium 
distachyon] 
1,485 1,014 0,683 0,685 0,340 0,303 0,849 0,355 0,330 
replication protein a 
70 kda dna-binding 
subunit 
gi|357134970|ref|XP_003569087.1| 
PREDICTED: replication protein A 70 kDa 
DNA-binding subunit-like [Brachypodium 
distachyon] 
0,138 0,872 6,311 1,329 0,085 0,873 1,548 0,281 1,180 
retrotransposon 
protein 
gi|514794708|ref|XP_004973125.1| 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC101764104 [Setaria italica] 
0,013 0,694 55,550 1,024 0,018 0,645 0,737 0,008 0,467 
retrotransposon 
expressed 
gi|77555174|gb|ABA97970.1| 
retrotransposon protein, putative, 
unclassified, expressed [Oryza sativa 
Japonica Group] 
1,454 1,607 1,105 2,797 2,430 2,615 3,897 2,120 3,635 
ac068924_13 gag-pol 
polyprotein 
gi|10140673|gb|AAG13508.1|AC068924_1
3 putative gag-pol polyprotein [Oryza sativa 
Japonica Group] 
1,436 1,396 0,972 3,351 3,587 2,595 5,545 2,746 4,929 
af458768_1 
polyprotein 
gi|18378613|gb|AAL68644.1|AF458768_1 
polyprotein [Oryza sativa Japonica Group]
Activado/Reprimid
20,068 14,742 0,735 2,305 29,069 59,446 0,242 48,160 88,167 
retrotransposon 
unclassified 
gi|116311095|emb|CAH68023.1| 
OSIGBa0136O08-OSIGBa0153H12.1 [Oryza 
sativa Indica Group] 
15,185 18,981 1,250 2,305 30,247 123,641 0,284 42,839 215,488 reverse transcriptase 
gi|31126723|gb|AAP44645.1| putative 
reverse transcriptase [Oryza sativa Japonica 
Group] 
8,308 8,768 1,055 0,239 0,125 0,023 0,475 0,038 0,008 
ribose-phosphate 
pyrophosphokinase 
chloroplastic-like 
gi|326488559|dbj|BAJ93948.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
5,343 4,170 0,780 1,658 9,282 10,840 0,618 9,993 7,977 
isco large subunit-
binding protein 
subunit chloroplastic 
gi|134102|sp|P08823.1|RUBA_WHEAT 
RecName: Full=RuBisCO large subunit
binding protein subunit alpha, chloroplastic; 
AltName: Full=60 kDa chaperonin subunit 
alpha; AltName: Full=CPN-60 alpha; Flags: 
Precursor gi|1345582|emb|CAA30699.1| 
unnamed protein product [Triticum 
aestivum] 
gi|475551659|gb|EMT11682.1| 
cellular c
organization; cellular 
protein modification 
process; anatomical 
structure morphogenesis; 
cell differentiation; 
multicellular organismal 
development; transport; 
reproduction; post
embryonic development; 
cell growth; 
1,683 1,185 0,704 1,117 2,003 1,608 0,888 2,264 1,706 
squamosa promoter-
binding-like protein 9 
gi|475605934|gb|EMT26237.1| Squamosa 
promoter-binding-like protein 9 [Aegilops 
tauschii] 
biological_process; 
biosynthetic process; 
carbohydrate metabolic 
process; cellular process; 
cellular component 
organization; cellular 
protein modification 
process; anatomical 
structure morphogenesis; 
cell differentiation; 
multicellular organismal 
developme
reproduction; post
embryonic development; 
cell growth; 
2,152 3,108 1,444 1,460 2,693 1,702 1,472 2,115 2,182 
plasma membrance 
protein3 
gi|193811878|dbj|BAG54793.1| plasma 
membrance protein3 [Puccinellia tenuiflora] 
gi|326525641|dbj|BAJ88867.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|473798548|gb|EMS46527.1| 
Hydrophobic protein LTI6A [Triticum urartu] 
gi|475526762|gb|EMT07358.1| 
Hydrophobic protein LTI6A [Aegilops 
tauschii] 
response to stress; 
response to abiotic 
stimulus; response to 
endogenous stimulus; 
1,172 2,797 2,387 0,287 0,219 0,378 0,539 0,280 0,361 
stress-induced-
phosphoprotein 1 
gi|473808485|gb|EMS46734.1| Stress-
induced-phosphoprotein 1 [Triticum urartu] 
4,173 1,192 0,286 1,468 2,971 0,386 1,172 2,115 0,595 
sucrose:fructan 6-
fructosyltransferase 
gi|400177396|gb|AFP72240.1| 
sucrose:fructan 6-fructosyltransferase 
[Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
carbohydrate metabolic 
process; 
3,247 2,831 0,872 1,860 3,098 0,966 1,616 4,271 2,088 sulfate transporter 
gi|326510885|dbj|BAJ91790.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
transport; cellular 
process; 
1,151 6,077 5,278 3,313 7,099 1,229 2,611 24,860 31,018 cysteine proteinase 
gi|326502440|dbj|BAJ95283.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
1,342 0,626 0,466 1,263 2,064 1,371 1,244 3,228 2,226 
thiosulfate 
chloroplastic-like 
gi|475530637|gb|EMT07933.1| 
hypothetical protein F775_28046 [Aegilops 
tauschii] 
15,381 25,929 1,686 1,356 3,812 1,156 1,517 2,171 1,850 
hypothetical protein 
F775_29254 
gi|475578066|gb|EMT18004.1| 
hypothetical protein F775_29254 [Aegilops 
tauschii] 
47,426 12,720 0,268 0,802 4,875 0,866 0,610 4,094 2,062 
transcription factor 
bhlh35 
gi|326522925|dbj|BAJ88508.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
2,172 1,640 0,755 1,166 2,230 1,283 1,257 2,357 2,343 
transcription factor 
pif5 
gi|326487850|dbj|BAJ89764.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326508951|dbj|BAJ86868.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
17,741 24,790 1,397 0,742 5,199 5,838 0,389 5,527 10,180 
transposon pong sub-
class 
gi|514795812|ref|XP_004973393.1| 
PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC101786892 [Setaria italica] 
1,467 0,810 0,552 1,136 2,804 1,440 1,281 2,188 1,959 
trna (adenine-n -)-
methyltransferase 
non-catalytic subunit 
trm6 
gi|326489025|dbj|BAK01496.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] translation; 
2,405 2,773 1,153 1,002 1,851 1,029 1,171 2,102 1,856 tropinone reductase 1 
gi|474271018|gb|EMS60882.1| Tropinone 
reductase 1 [Triticum urartu] metabolic process; 
2,443 2,968 1,215 0,938 1,955 1,040 1,164 2,005 1,902 tropinone reductase 1 
gi|326500940|dbj|BAJ95136.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
0,572 0,067 0,118 5,008 15,789 6,029 6,220 11,777 3,583 
tyrosine n-
monooxygenase 
gi|475566082|gb|EMT14944.1| Tyrosine N-
monooxygenase [Aegilops tauschii] 
biosynthetic process; 
carbohydrate metabolic 
process; cellular process; 
secondary metabolic 
process; generation of 
precursor metabolites 
and energy; 
11,462 7,958 0,694 0,722 10,357 2,041 1,028 5,657 2,275 ubiquitin family partial 
gi|82512|pir||PS0380 ubiquitin precursor - 
rice (fragment) 
gi|218189|dbj|BAA02241.1| poly-ubiquitin 
[Oryza sativa Japonica Group] 
cellular protein 
modification process; 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; cellular process; 
0,676 1,052 1,557 0,766 0,437 0,546 0,815 0,486 0,901 
udp-
glycosyltransferase 
74f2-like 
gi|326493586|dbj|BAJ85254.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] metabolic process; 
9,482 11,236 1,185 1,224 12,515 21,440 0,448 17,024 18,841 
ulp1 protease c-
terminal catalytic 
domain containing 
expressed 
gi|475480378|gb|EMT02835.1| 
hypothetical protein F775_25104 [Aegilops 
tauschii] 
protein metabolic 
process; catabolic 
process; 
PREDICTED: 
uncharacterized gi|357123670|ref|XP_003563531.1| 
Activado/Reprimid
11,610 9,969 0,859 1,788 9,591 13,815 0,602 9,571 13,373 zinc transporter 1 
gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc 
transporter 1 [Aegilops tauschii] 
Activado/Reprimid
15,751 14,310 0,909 2,640 12,365 20,458 0,367 15,284 29,228 zinc transporter 1 
gi|475532630|gb|EMT08251.1| Zinc 
transporter 1 [Aegilops tauschii] 
2,330 3,556 1,526 1,568 2,448 4,640 0,603 2,599 4,275 
zinc transporter 
protein zip7 
gi|89994167|emb|CAJ57719.1| zinc 
transporter protein ZIP7 [Hordeum vulgare] 
gi|326501008|dbj|BAJ98735.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,991 1,808 0,908 1,447 2,585 2,786 0,786 3,226 2,866 zinc transporter 4 
gi|326500912|dbj|BAJ95122.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326527907|dbj|BAJ89005.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
1,789 1,591 0,889 1,632 2,591 2,870 0,836 3,083 2,932 zinc transporter 4 
gi|326500912|dbj|BAJ95122.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 
gi|326527907|dbj|BAJ89005.1| predicted 
protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare]
2,799 4,062 1,451 1,355 2,622 4,480 0,637 2,672 4,088 zinc transporter 7-like 
gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc 
transporter [Triticum aestivum] 
3,761 4,930 1,311 1,450 2,649 3,999 0,572 2,546 3,795 zinc transporter 7-like 
gi|95114388|gb|ABF55692.1| putative zinc 
transporter [Triticum aestivum] 
21,366 28,155 1,318 0,776 4,385 3,240 0,400 4,653 4,382 
zinc transporter 10-
like 
gi|475564318|gb|EMT14502.1| 
hypothetical protein F775_43133 [Aegilops 
tauschii] 
7,999 17,950 2,244 2,936 8,133 13,426 0,348 12,759 29,632 zinc transporter 9-like 
gi|225572518|gb|ACN93834.1| metal ion 
transporter ZIP8 [Hordeum vulgare]
32,235 39,177 1,215 0,483 4,392 2,239 0,415 4,856 3,556 zinc transporter 10 
gi|474221643|gb|EMS59281.1| Zinc 
transporter 10 [Triticum urartu] 
Activado/Reprimid
142,214 140,618 0,989 0,628 4,661 2,044 0,333 4,954 4,277 zinc transporter 10 
gi|474221643|gb|EMS59281.1| Zinc 
transporter 10 [Triticum urartu] 
2,143 4,779 2,230 1,512 4,182 67,494 0,652 6,104 18,238 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc 
transporter ZIP [Triticum aestivum] 
gi|294486026|gb|ADE87885.1| zinc 
transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides] 
gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc 
transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
5,584 6,716 1,203 1,173 6,141 21,910 0,337 10,287 15,575 zinc transporter zip1 
gi|58221593|gb|AAW68439.1| zinc 
transporter ZIP [Triticum aestivum] 
gi|294486026|gb|ADE87885.1| zinc 
transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides] 
gi|294486028|gb|ADE87886.1| zinc 
transporter ZIP1 [Triticum dicoccoides]
1,686 1,417 0,841 1,932 2,521 3,445 1,033 3,227 3,314 zinc transporter 10 
gi|474169230|gb|EMS57497.1| Zinc 
transporter 10 [Triticum urartu] 
0,040 3,135 77,779 0,454 0,021 0,448 0,670 0,008 0,492 #N/A #N/A 
0,398 0,602 1,513 0,543 0,181 0,369 0,587 0,235 0,339 #N/A #N/A 
0,255 0,762 2,984 0,863 0,185 0,628 0,892 0,262 0,677 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
3,358 1,064 0,317 0,760 1,963 0,932 1,883 4,575 1,348 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
4,752 1,640 0,345 0,668 2,076 0,917 1,428 4,281 1,418 #N/A #N/A 
1,099 0,851 0,774 1,297 2,132 1,887 0,986 2,173 2,199 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
3,641 0,984 0,270 0,611 2,146 0,734 0,477 3,212 1,255 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
5,013 2,196 0,438 0,979 2,369 1,011 0,953 3,550 1,565 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
2,438 1,338 0,549 1,373 2,557 0,933 1,258 2,691 1,408 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
2,117 1,036 0,489 1,489 2,598 1,408 1,382 3,329 2,188 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
3,723 0,978 0,263 0,538 2,603 1,030 1,085 5,557 1,873 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
4,334 3,770 0,870 1,206 2,621 2,096 1,270 3,533 2,388 #N/A #N/A 
Activado/Reprimid
2,227 1,220 0,548 1,079 2,653 1,519 1,249 2,895 1,982 #N/A #N/A 
31,029 42,555 1,371 0,671 4,376 2,721 0,247 3,832 4,496 #N/A #N/A 
1,658 0,876 0,528 1,727 4,508 2,067 1,703 2,645 3,610 #N/A #N/A 
23,263 28,355 1,219 1,347 4,981 3,077 0,543 4,747 5,815 #N/A #N/A 
85,033 59,478 0,699 #¡DIV/0! 5,051 3,113 0,518 6,644 4,812 #N/A #N/A 
6,031 5,919 0,981 1,594 5,384 6,337 0,532 7,086 5,433 #N/A #N/A 
27,284 36,800 1,349 0,683 5,681 3,533 0,514 5,948 5,347 #N/A #N/A 
21,872 6,605 0,302 2,122 6,223 14,557 7,332 28,076 8,031 #N/A #N/A 
3,960 3,680 0,929 1,955 6,435 11,659 0,661 8,230 9,766 #N/A #N/A 
7,362 2,288 0,311 0,847 6,772 6,132 1,004 8,108 2,633 #N/A #N/A 
10,660 9,681 0,908 1,915 11,942 21,806 0,461 13,067 15,475 #N/A #N/A 
28,236 20,217 0,716 1,953 17,036 21,711 0,612 14,804 25,229 #N/A #N/A 
20,873 25,885 1,240 1,597 18,850 2,422 1,311 18,144 9,130 #N/A #N/A 
3,116 1,600 0,513 3,135 31,239 3,539 2,324 3,950 11,116 #N/A #N/A 
122,869 33,433 0,272 2,091 60,924 #¡DIV/0! 1,157 173,909 32,031 #N/A #N/A 
3,107 1,233 0,397 3,127 62,257 4,124 3,197 4,473 #¡DIV/0! #N/A #N/A 
10,740 3,885 0,362 5,973 76,879 10,400 7,110 25,514 12,177 #N/A #N/A 
36,419 5,414 0,149 5,584 107,626 13,628 1,304 179,643 5,452 #N/A #N/A 
#¡DIV/0 #¡DIV/0
! 0,650 #¡DIV/0! #¡DIV/0! 26,117 0,000 43,038 #¡DIV/0! #N/A #N/A 
16,336 2,093 0,128 #¡DIV/0! #¡DIV/0! #¡DIV/0! #¡DIV/0! 84,013 #¡DIV/0! #N/A #N/A 
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